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Introducción. La cuenca del río Sinú se presenta como una de las estrellas hidrográficas 
más importantes de Colombia. Su zona continental se caracteriza por la gran diversidad de 
peces dentro de la cual se encuentran especies migratorias de importancia económica, 
ecológica y de conservación como el bocachico, Prochilodus magdalenae. Problemática. 
Pese a esa importancia, ésta especie se reporta como vulnerable no solo en el río Sinú sino 
también en los ríos Magdalena y Atrato, de los cuales es endémica. Actividades humanas 
como la sobrepesca, la ocupación y el uso inapropiado de tierras, y especialmente la 
construcción de represas que impiden el proceso migratorio hasta los tributarios, han sido 
identificadas como las principales causas que han impactado la biología, ecología y 
genética de la población de bocachico en el país.Objetivo. El objetivo de este estudio fue 
obtener información sobre la estructura genética de la población natural de Prochilodus 
magdalenae en la cuenca del río Sinú y de la población cultivada utilizada para repoblar en 
la cuenca, para contribuir al manejo y conservación de la especie. Metodología. Los 
especímenes fueron  recolectados en 5 localidades ubicadas en la cuenca del río Sinú (Caño 
Grande, La Doctrina, Ciénaga Grande de Lorica, Ciénaga de Betancí y Tierra alta) y en 2 
estaciones piscícolas del departamento de Córdoba (CVS y CINPIC). La evaluación de la 
diversidad y estructura genética se realizó mediante el uso de siete microsatélites descritos 
para el congénere Prochilodus lineatus. Análisis de datos. El análisis de la información se 
realizó  mediante la estimación de las frecuencias alelicas, la heterocigosidad esperada y 
observada, desvíos en el equilibrio de Hardy-Weinberg. La diferenciación poblacional se 
estimó a partir de los índices de Wright’s, además del uso de un Análisis Molecular de 
Varianza (AMOVA) y análisis bayesianos. Resultados. Se registró un total de 206 alelos 
entre los 313 individuos de bocachico para los siete locus microsatélites utilizados, 
variando de 21 a 38 para los locus PL64 y PL 14. La heterocigosidad observada (Ho) varió 
de 0,019 (PL28) a 0,403 (PL119) con un promedio de 0,24 por locus, mientras que la 
heterocigosidad esperada (HE) varió de 0,834 (PL28) a 0,926 (PL14) con un promedio de 
0,87 por locus. En cuanto a la diferenciación génica entre poblaciones, el análisis de los 
valores de Fst, AMOVA y pruebas bayesianas, permitió detectar que la población de P. 
magdalenae presente en el río Sinú está subestructurada, conformada por al menos dos 
poblaciones diferenciadas genéticamente. Conclusión. Se plantearon dos hipótesis para 
explicar la subestructuración genética de la población de P. magdalenae presente en la 
cuenca del río Sinú: 1) podría estar relacionada con el proceso migratorio y reproductivo de 
la especie (amplia dispersión, gran abundancia y flujo génico de la misma, y 2) 
probablemente la segunda población detectada sea producto de la homogenización causada 
por los repoblamientos realizados en esta cuenca. Este estudio, muestra y confirma como 
las diferentes actividades antropogénicas han impactado negativamente la integridad 
genética de la población natural de Bocachico en el río Sinú. 
 






Introduction. Sinu River Basin is presented as one of the most important basins of 
Colombia. Its continental area is characterized by a great diversity of fish within which the 
migratory species have an economic, ecological and conservation importantlike bocachico, 
Prochilodus magdalenae. Problem. Despite this importance, the bocachico is reported as 
vulnerable not only in the Sinu River but also in rivers Magdalena and Atrato, which is 
endemic. Human activities such as overfishing, occupation and land use, and especially the 
dams construction that prevent the migration process to the tributaries, have been identified 
as the main causes that have impacted the biology, ecology and population genetics of 
bocachico in the country. Aim. The purpose of this study was to obtain information on the 
genetic structure of natural populations in Prochilodus magdalenae Sinu River Basin and 
used this information in restocking program in the basin, to contribute to the management 
and conservation of the species. Methods. Specimens were collected in five locations in the 
Sinu River Basin (Ciénaga Grande de Lorica, Ciénaga Grande de Betancí, la Doctrina, 
Caño Grande and Tierra alta) and twofish stations in the department of Cordoba (CVS and 
CINPIC). Assessment of genetic diversity and structure is performed by using seven 
microsatellites described for congener Prochilodus lineatus. Data analysis. The data 
analysis is performed by estimating allele frequencies, expected and observed 
heterozygosity, the departures from Hardy-Weinberg expectations. The population 
differentiation was estimated through Wright's fixtion indices, analysis of molecular 
variance (AMOVA) and bayesian analysis. Results. There was a total of 206 alleles among 
313 individuals bocachico for seven microsatellite locus used, ranging from 21 to 38 for 
locus PL64 and PL 14. Observed heterozygosity (Ho) ranged from 0.019 (PL28) to 0,403 
(PL119) with an average of 0.24 per locus, whereas heterozygosity (HE) ranged from 0,834 
(PL28) to 0.926 (PL14) with an average 0.87 locus. As for genetic differentiation between 
populations, analysis of Fst values, AMOVA and Bayesian tests allowed the detection of 
the population of P. magdalenae present in the Sinu River is substructuring, consisting of at 
least two genetically distinct populations. Conclusion. Two hypotheses were proposed to 
explain the genetic substructuring of the population of P. magdalenae present in the Sinu 
River basin: 1) could be related to the migratory and reproductive process of the species 
(wide dispersal, gene flow and abundance of it, and 2) probably the second population is 
detected product homogenization caused by restocking made in this basin. This study 
shows and confirms how different anthropogenic activities have negatively impacted the 
genetic integrity of natural populations Bocachico in the river Sinu.  
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El río Sinú nace en el macizo de Paramillo a 4.000 m.s.n.m. entre las serranías de San 
Jerónimo y Abibe sobre la cordillera occidental de Colombia (Robertson, 1989). Alcanza 
una longitud de 425 km (Rojas et al., 2004) y se presenta como una de las estrellas 
hidrográficas más importantes del país formada por los ríos San Jorge, Esmeralda, Verde, 
Manso, Tigre y Caimán (Robertson, 1989). Su zona continental se caracteriza por la gran 
diversidad de peces dentro de la cual se encuentran especies migratorias de importancia 
económica, ecológica y de conservación como el bocachico, Prochilodus magdalenae. 
 
El bocachico es una de las especies más importantes en la economía de nuestro país. Datos 
de estadística pesquera indican que para el año 2010,  los desembarcos de ésta especie en 
las cuencas de los ríos Magdalena, Sinú y Atrato, alcanzaron las 4.699 toneladas (CCI, 
2010). Su importancia no solo es económica, sino también en el papel ecológico debido a 
su hábito detritívoro, en el cual la actividad de procesamiento de los sedimentos ubica a 
esta especie en el primer eslabón en las cadenas tróficas del trópico (Galvis et al., 1997; 
Flecker 1996). Además, en el plano de los programas de conservación, es un elemento 
clave por considerarse especie basal dentro del género (Sivasundar et al., 2001; Turner et 
al., 2004), es decir que en el momento que desaparezca una de sus congéneres puede 
proponerse para restaurarla o recuperarla. 
 
 Pese a esa importancia, la población de bocachico enfrenta una situación crítica en los ríos 
del país. El estado actual de la especie es alarmante, al punto de reportarse como especie 
vulnerable por efecto de numerosas actividades antropogénicas (Mojica et al., 2012). Para 
el caso específico del río Sinú, se evidencia una disminución drástica en la tasa de captura 
anual de bocachico, pasando de 38.20 toneladas en el año 2008 a 23.20 toneladas en el año 
2010 (31,5 toneladas de captura anual en promedio en el período de 2006 a 2010) (CCI, 
2010). Sumado a esa fuerte explotación pesquera, las diferentes obras de ingeniería como la 
construcción de la carretera Montería-Lorica, las represas del Bajo y Medio Sinú y el 
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embalse de Urrá, han sido identificadas como otras causas que han impactado a la 
población de bocachico en esa región (Ambiotec, 1998; Valderrama y Solano, 2004). 
 
Dichos impactos han conllevado al desarrollo de programas tradicionales que plantean 
medidas de control como la prohibición de artes de pesca, la veda, tallas reglamentarias y 
repoblamientos. Sin embargo, estas no han sido suficientes para lograr la rehabilitación de 
la población en medio natural y aún no se reportan estudios que documenten el verdadero 
efecto de las mismas sobre la población. 
 
Si bien los programas de repoblamiento se presentan como una estrategia de conservación 
para recuperar poblaciones de peces sobreexplotadas (Godinho y Godinho, 2003) como es 
el caso del bocachico en el río Sinú, también es cierto que es una medida de mitigación a 
corto plazo (Cowx, 1994), debido a la escasa información científica que involucra y/o 
respalda esta actividad. Conforme a esto, la preservación del pool genético de la población 
repoblada puede verse afectada ya que las estaciones piscícolas encargadas de fomentar y 
ejecutar estos programas, no tienen en cuenta aspectos importantes como la biología, 
ecología y genética de la especie. Sumado a lo anterior, el manejo inadecuado que se le da a 
las poblaciones cultivadas utilizadas para repoblar, causa que las progenies introducidas en 
el medio natural magnifiquen la problemática de su conservación debido a la posible 
pérdida en su variabilidad genética, lo que traería consigo riesgos en la adaptación y 
sobrevivencia de los individuos liberados comprometiendo la autosostenibilidad de la 
población a largo plazo (Campos, 2009).  
 
El riesgo de usar peces de cuencas o localidades diferentes para conformar un grupo de 
reproductores que posteriormente se utilicen para repoblar otra cuenca o localidad, 
introduce información genética exógena innecesaria para la población receptora. Esto se 
debe a que cada población enfrenta condiciones ambientales específicas y por lo tanto, 
procesos adaptativos particulares (Ward, 2006). Por tal motivo, recientemente en las 
estaciones piscícolas se han implementado medidas relacionadas con la utilización de 
herramientas moleculares, con el fin de generar propuestas encaminadas al ordenamiento de 
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los programas de conservación que practican los repoblamientos para así, garantizar la 
identidad genética de la población en el medio natural.  
 
El uso de técnicas moleculares permite estudiar una variedad de aspectos genéticos de las 
especies en peligro como por ejemplo: medir la variación genética de la población, conocer 
los patrones de intercambio genético entre poblaciones, definir unidades de manejo 
genético para la conservación, ya que muchas especies están compuestas por poblaciones 
genéticamente distintas que pueden requerir un manejo especial y acciones de conservación 
separadas y por último, evaluar los efectos en la estructura genética de poblaciones nativas 
en las que han sido introducidas especies no nativas o individuos provenientes de cultivos 
(Smith y Wayne, 1996). 
 
En este sentido, cada variante alélica en una población puede ser tomada como parte de un 
recurso genético de la misma, el cual puede ser el responsable y conferir a su portador una 
característica valiosa como por ejemplo un aumento en la resistencia frente a alguna 
enfermedad, mejor tolerancia climática o mejor crecimiento (Beaumont y Bruford, 1999). 
De acuerdo a lo anterior, evaluar la estructura genética de la población de P. magdalenae 
en medio natural y en aquellas estaciones piscícolas encargadas de los repoblamientos en la 
cuenca del río Sinú, nos permitirá conocer la distribución génica de la población en un área 
geográfica determinada, mostrando si la población está conformada por un solo stock o no. 
Esta información es sumamente importante ya que nos permite identificar poblaciones 
locales y vincular a las estaciones piscícolas encargadas de los repoblamientos en la 
manutención de dicha integridad genética, guiando de esta manera los programas de 












2. PLANTEAMIENTO DEL PROBLEMA 
 
Diferentes actividades humanas como la sobrepesca, la construcción de represas e 
hidroeléctricas, la deforestación de la vegetación ribereña, la captación de agua para la 
agricultura y la contaminación del agua, han sido identificadas como las principales causas 
que impactan negativamente a las poblaciones de peces de agua dulce (Lima y Castro, 
2000; Atencio, 1997; Marrugo-Negrete et al., 2008). Los peces del género Prochilodus no 
están exentos a dichos impactos. 
 
Colombia cuenta con cinco especies de Prochilodus entre las cuales se encuentra 
Prochilodus magdalenae (bocachico) distribuida en las cuencas de los ríos Magdalena, 
Sinú y Atrato (Maldonado-Ocampo et al., 2008). La familia Prochilodontidae, a la cual 
pertenece el bocachico, es uno de los grupos biológicos más conspicuos e importantes no 
solo en la economía de nuestro país, sino también en la de muchos países de Suramérica, 
puesto que sus especies representan los mayores volúmenes de captura para la pesquería 
artesanal (Silva, 2001) jugando un papel importante en la seguridad alimentaria de 
centenares de familias ribereñas (Martínez et al., 2006; CCI, 2007). Ecológicamente, su 
importancia se resalta por su hábito detritívoro, en el cual la actividad de procesamiento de 
los sedimentos ubica a esta especie en el primer eslabón en las cadenas tróficas del trópico 
(Galvis et al: 1997; Flecker 1996). Además, en el plano de los programas de conservación, 
es un elemento clave por considerarse especie basal dentro del género (Sivasundar et al., 
2001; Turner et al., 2004), es decir que en el momento que desaparezca una de sus 
congéneres puede proponerse para restaurarla o recuperarla. 
 
A pesar de esta importancia, décadas atrás algunos autores ya comenzaban a mencionar la 
alta presión pesquera a la que era sometida la especie (Dahl et al. 1963, Dahl 1971). Dicha 
presión, se ha visto reflejada en la tasa de captura anual de bocachico en la cuenca del Sinú, 
donde se evidencia una disminución drástica pasando de 38.20 toneladas en el año 2008 a 
23.20 toneladas en el año 2010 (31.512 toneladas de captura anual en promedio en el 
período de 2006 a 2010) (CCI, 2010); magnificándose la problemática cuando inician las 
migraciones, durante la cual se intensifica la pesca (Atencio, 1997; Martínez et al., 2006; 
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CCI, 2007). Adicionalmente, datos de estadística pesquera indican que persiste la captura 
de juveniles en la pesca, la talla media de captura anual reportada para el 2010 fue igual a 
19 cm Le (Longitud estándar), 6 cm por debajo de la talla minina legal de captura de la 
especie establecida en 25 cm de LE (CCI, 2010; Valderrama et al., 2006). Obras de 
ingeniería como por ejemplo la construcción de la carretera Montería-Lorica en los años 60, 
alteró el patrón hidrológico del río afectando principalmente la mayor zona de inundación y 
de crianza del bocachico, constituida por la Ciénaga de Lorica (35.897 ha en máxima 
inundación) (Ambiotec 1998). En el año 1999 se construyeron dos compuertas en el bajo 
Sinú regulando la margen izquierda del río. En el 2000 entró en operación el Embalse de 
Urrá (7.400 ha) construido sobre el canal principal del río, y en el año 2001 fue regulada la 
zona inundable del medio Sinú Además de la sobrepesca, estas obras de ingeniería se 
suman al listado de factores que han afectado la biología, ecología y genética de la 
población de bocachico en el río Sinú. Tales construcciones causaron fragmentación y 
reducción del hábitat e interrupción del proceso migratorio y reproductivo de la especie, lo 
que pudo traer consigo posibles alteraciones genéticas en la población que podrían estar 
limitando su capacidad de supervivencia en medio natural (Atencio, 1997). en Betancí 
(2.000 ha) mediante la construcción de una represa de baja altura, donde el plano inundable 
había sido estimado en 100.000 ha (Negrete 1992) y actualmente se reporta a la mitad de 
dicha estimación (Valderrama y Solano, 2004).  
 
Con el fin de mitigar el impacto, se han implementado medidas tradicionales de control 
como por ejemplo la prohibición de artes de pesca, vedas, tallas reglamentarias y los 
repoblamientos; siendo esta última una de las estrategias más usadas  para la rehabilitación 
pesquera, aunque involucra riesgos en la eficiencia del programa en cuanto a sus resultados 
en la preservación del pool genético (Hickley, 1994). Sin embargo, estas estrategias no han 
sido suficientes para lograr la rehabilitación de la población en medio natural y aún no se 
reportan estudios que documenten el verdadero efecto de las mismas sobre la población. De 
acuerdo a lo anterior, las medidas preventivas para la conservación del bocachico deben ser 
tomadas en cuanto al banco genético in situ de la población (Campos, 2009). Las 
irreversibles alteraciones ambientales nos guían a una perspectiva de manejo en cautividad 
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de la especie afectada, el bocachico en este caso, haciendo necesario seleccionar individuos 
que representen la diversidad genética de las poblaciones naturales que posteriormente sean 
utilizados en los programas de repoblamiento (Ryder, 1986; Seal, 1988; Wasko et al., 
2004). Por eso la correcta selección del grupo de reproductores que sean usados para este 
propósito son de suma importancia (Wasko et al., 2004). 
 
Si bien los repoblamientos se presentan como una estrategia para recuperar poblaciones de 
peces sobreexplotadas destinadas a la extinción (Godinho y Godinho, 2003) como es el 
caso del bocachico en el río Sinú, también es cierto que es una medida de mitigación a 
corto plazo (Cowx, 1994). La ejecución de estos programas puede afectar la preservación 
del pool genético de la población natural debido al manejo que se le da a los reproductores 
dentro de las estaciones piscícolas, las cuales no cuentan con un criterio técnico y 
científico, específicamente con un criterio genético que soporte la realización de dicha 
actividad. En ausencia de éste último criterio, la problemática se magnifica ya que se puede 
acelerar la pérdida de variabilidad genética de las poblaciones repobladas introduciendo 
información innecesaria para la población, así como también se incrementa la probabilidad 
de aparición de alelos deletéreos en las poblaciones en medio natural. De igual forma, es 
probable que se estén realizando cruces entre individuos emparentados, trayendo como 
consecuencia un  aumento en la endogamia (Kang et al., 2006); seleccionando un número 
insuficiente de individuos para establecer los sistemas de reproductores (Aho et al., 2006). 
Esta es una de las situaciones más comunes en las estaciones piscícolas, ya que estas 
conforman sus nuevos lotes de reproductores basándose solamente en los tamaños de los 
individuos y en aquellos con mejores condiciones reproductivas. Otro factor a considerar, 
es el uso de peces de cuencas o localidades diferentes para conformar un grupo de 
reproductores que posteriormente se utilizará para repoblar otra cuenca o localidad, 
introduciendo información genética exógena innecesaria para la población receptora. Esto 
se debe a que cada población enfrenta condiciones ambientales específicas y por lo tanto, 
procesos adaptativos particulares (Ward, 2006). Al descuidar este principio biológico 
básico de una población, se puede empeorar aún más el problema. Como consecuencia, las 
progenies obtenidas a partir de poblaciones cautivas y que posteriormente son utilizadas en 
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los programas de repoblamiento, pueden estar magnificando la problemática de su 
conservación debido a la posible pérdida en su variabilidad genética, lo que traería consigo 
riesgos en la adaptación y sobrevivencia de los individuos liberados comprometiendo la 
autosostenibilidad de la población a largo plazo (Campos, 2009). Un estudio que sirve 
como referencia para describir esta situación es el de Santacruz (2003). Este autor, 
utilizando marcadores microsatélites, evaluó la variabilidad genética de la población natural 
y cultivada de Prochilodus magdalenae en la cuenca del río Sinú y en varias estaciones 
piscícolas del departamento de Córdoba, y en sus resultados reporta diferentes linajes 
genéticos de la especie en la cuenca, los cuales posiblemente son originarios de otras 
cuencas. Esto demuestra que en Colombia los programas de repoblamiento no son 
cuidadosos. 
 
El uso de técnicas moleculares permite estudiar una variedad de aspectos genéticos de las 
especies en peligro como por ejemplo: medir la variación genética de la población, conocer 
los patrones de intercambio genético entre poblaciones, definir unidades de manejo 
genético para la conservación, ya que muchas especies están compuestas por poblaciones 
genéticamente distintas que pueden requerir un manejo especial y acciones de conservación 
separadas y por último, evaluar los efectos en la estructura genética de poblaciones nativas 
en las que han sido introducidas especies no nativas o individuos provenientes de cultivos 
(Smith y Wayne, 1996). Conforme a este último aspecto genético, cabe resaltar que cada 
variante alélica en una población puede ser tomada como parte de un recurso genético de la 
misma, el cual puede ser el responsable y conferir a su portador una característica valiosa 
como por ejemplo un aumento en la resistencia frente a alguna enfermedad, mejor 
tolerancia climática o mejor crecimiento (Beaumont y Bruford, 1999). De acuerdo a lo 
anterior, evaluar la estructura genética de la población de P. magdalenae en medio natural y 
en aquellas estaciones piscícolas encargadas de los repoblamientos en la cuenca del río 
Sinú, nos permitirá conocer la distribución génica de la población en un área geográfica 
determinada, mostrando si la población está conformada por un solo stock o no. Esta 
información es sumamente importante ya que nos permite identificar poblaciones locales y 
vincular a las estaciones piscícolas encargadas de los repoblamientos en la manutención de 
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dicha integridad genética, guiando de esta manera los programas de manejo y conservación 
de esta especie en la cuenca del río Sinú (Orozco, 2013). 
 
Con relación a esto, previos estudios moleculares con peces migratorios de ríos de 
Suramérica, sugieren que estos pueden representar una sola unidad reproductiva y que el 
comportamiento migratorio, actúa potencialmente como un agente homogenizador del pool 
genético, evitando la subestructuración poblacional (Carvalho-Costa et al., 2008; Silva, 
2011). Sin embargo, estudios donde realizan comparaciones de diferentes poblaciones de la 
misma especie en una misma cuenca, han demostrado que las poblaciones naturales pueden 
encontrarse genéticamente estructuradas, constituyendo subpoblaciones organizadas en 
unidades reproductivas genéticamente diferenciadas que coexisten, comigran y están 
adaptadas a determinadas condiciones (Panarari, 2006; Wasko y Galetti Jr, 2002; Hatanaka 
y Galetti Jr, 2003; Hatanaka et al., 2006; Sanches y Galetti Jr, 2006; Matsumoto y Hilsdorf, 
2009; Barroca et al., 2012; Sanches et al., 2012). Lo anterior permite suponer que en el 
género Prochilodus, el patrón de migración para reproducirse puede o no determinar 
subdivisión genética poblacional de acuerdo a la escala geográfica estudiada. Por lo tanto, 
el presente estudio tendrá como objetivo general responder la pregunta ¿Cuál es la 
estructura y diversidad genética de la población silvestre y cultivada de P. magdalenae en 
la cuenca del río Sinú y en dos estaciones piscícolas encargadas de los repoblamientos y sus 




Estudios de estructura genética en poblaciones de peces migratorios neotropicales 
 
El patrón de distribución de la variación genética dentro de una población no es 
homogéneo. Estas se estructuran en grupos de individuos genéticamente similares y el 
grado de separación está relacionado directamente con la dispersión de individuos entre 
estos grupos, esto se conoce como estructura genética de una población (Laikre et al., 
2005). A pesar que estudios de este tipo son relativamente nuevos, Suramérica ya cuenta 
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con información referente a estructuración de poblaciones de peces, específicamente para el 
género Prochilodus. 
 
Hatanaka y colaboradores (2006), revelan una subestructuración en la población de 
Prochilodus argenteus recolectada en diferentes sitios de la represa hidroeléctrica de las 
Três Marias (río São Francisco), la baja similaridad genética entre los sectores generó la 
diferenciación poblacional.   
 
Sanches (2007) sugiere que la población de Brycon hilarii (pez migratorio) se organiza en 
unidades reproductivas genéticamente diferenciadas que coexisten y comigran en la 
subcuenca del río Miranda. Reporta la existencia de núcleos organizados en una unidad 
genética poblacional, lo que enfrenta la idea actual de que peces migratorios de agua dulce 
forman una gran población panmítica en un sistema hidrográfico determinado. 
 
Campos (2009) encuentra que los individuos utilizados para el repoblamiento de 
Prochilodus argentenus, presentan una reducción en la variabilidad alélica cuando es 
comparada con la de poblaciones naturales, demostrando que los programas de manejo y 
cultivo de esta especie necesitan apoyo del componente genético. 
 
Wasko y Galetti Jr (2003) reportan que los peces de la especie Brycon lundii recolectados 
en diferentes estaciones del río Sao Francisco presentan simpatria, con la existencia mínima 
de dos poblaciones distintas, lo que probablemente se deba a migraciones reproductivas 
diferenciadas. 
De igual manera, Barroca et al., (2012) observó similares resultados para las especies P. 
costatus y P. argenteus en la cuenca del río Sao Francisco a través de cinco localidades de 
muestreo a lo largo de esta cuenca. Sanches et al., (2012), registra por lo menos dos 
poblaciones definidas de Brycon orthotaenia en la cuenca del río Sao Francisco. Para la 
especie Brycon opalinus se ha reportado la estructuración de la población a lo largo de la 




Otros estudios como los de Carvalho-Costa y colaboradores (2008) y Silva (2011), 
muestran la homogeneidad genética en la población de Prochilodus costatus entre los 
tributarios de una cuenca, evidenciándose una sola unidad reproductiva en cuanto a la 
homogenización en el acervo genético de la población.   
 
Estudios de estructura genética en poblaciones de peces migratorios en Colombia 
 
En contraste a lo anterior, en Colombia existen pocos estudios referentes a estructura 
genética en poblaciones de peces migratorios. Para el caso específico de Prochilodus 
magdalenae, se cuenta con una amplia documentación en el campo de su biología y 
acuicultura por considerarse de las especies de peces más importantes en la economía del 
país (Atencio et al., 2003; Millán, 2003); por el contrario, en el campo genético se reportan 
pocos estudios:       
 
Santacruz (2003) utilizando marcadores microsatélites, evaluó la variabilidad genética de P. 
magdalenae en la población natural del río Sinú y cultivada con fines de repoblamiento en 
varias estaciones piscícolas del departamento de Córdoba. Sus resultados mostraron el 
impacto genético de los repoblamientos en esta población, y propuso recomendaciones 
técnicas para redirigirlos con el fin de aumentar la variabilidad genética en la especie.  
 
Castañeda (2012), evaluó la variabilidad genética de reproductores de bocachico en dos 
centros piscícolas (Estación Piscícola de San Silvestre y de Repelón), demostrando que las 
poblaciones de P. magdalenae en ambas  estaciones piscícolas evidencian una variabilidad 
genética muy baja. Igual resultado fue el encontrado por Muñoz (2013) para el sistema de 
reproductores de la estación piscícola de Repelón y del SENA Santa Marta, utilizados en 
los programas de repoblamiento desarrollados en la cuenca del río Magdalena.  
 
Orozco (2013) utilizando marcadores microsatélites, evaluó la estructura genética del 
bocachico en la cuenca del río Magdalena y sus principales tributarios, reportando la 
existencia de por lo menos tres poblaciones claramente diferenciadas, resaltando la 
importancia del comportamiento reproductivo para la estructuración poblacional y el efecto 
que pueden tener los programas de repoblamiento en la misma.  
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4. MARCO TEÓRICO 
 
4.1 ÁREA DE ESTUDIO 
 
4.1.1 Cuenca del río Sinú 
 
El río Sinú nace en el macizo de Paramillo a 4.000 m.s.n.m. entre las serranías de San 
Jerónimo y Abibe sobre la cordillera occidental de Colombia (Robertson, 1989). Atraviesa 
el departamento de Córdoba de sur a norte en un recorrido de 425 km y desemboca en el 
Mar Caribe en Bocas de Tinajones. La cuenca presenta un área de drenaje de 14.210 km
2
 
(Rojas et al., 2004) y una superficie de 13.500 km
2
, constando de dos regiones diferentes, 
Alto y Bajo Sinú:            
 
En su parte alta, recibe aporte de numerosos tributarios como los ríos Verde, Manso, Esmeralda 
y Tigre, todos ellos de corriente rápida, excepto el Manso que presenta un curso sinuoso y un 
pequeño sistema de ciénagas, donde se dice habita una población de Bocachico, diferentea la 
del Bajo Sinú (Valderrama et al, 2001; Otero et al, 1986; Galvis, 1982). 
 
Por su parte, el Bajo Sinú se caracteriza por sus grandes valles donde se han formado ciénagas, 
de las cuales las más importantes son la ciénaga de Betancí, situada en la margen derecha del 
río (margen suroriental) y la ciénaga grande de Lorica que se extiende a ambos lados del río 
(Torres, 1999; Galvis, 1982). 
 
La ciénaga de Betancí tiene una hoya aproximada de 2.000 hectáreas, recibiendo como 
tributarios varios arroyos como el Arroyón y el Betancí (Galvis, 1982). Anteriormente se 
comunicaba con el río Sinú por medio del caño Betancí, pero en el 2001 la ciénaga fue 
represada, funcionando en la actualidad como un cuerpo de agua regulado. (Valderrama et al, 
2001). 
 
De mayor magnitud, la ciénaga Grande de Lorica tiene una hoya de 35.897 hectáreas, reducida 
en los últimos años por adecuación de tierras para cultivos y ganadería. Está comunicada con el 
Sinú por medio de los caños Bugre y Aguas Prietas lo cual le permite recibir un mayor aporte 
de agua para asegurar la entrada de larvas y peces en el periodo de la migración trófica o 
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bajanza (Valderrama et al, 2001; Torres, 1999; Otero et al,1986; Galvis, 1982). Ésta ciénaga es 
considerada como un sistema, donde se destacan las ciénagas de San Sebastián, Purísima, 
Chimá y Momil, que durante el periodo de lluvias forman un solo plano inundado, debido a que 
los niveles del agua sobrepasan las barreras entre ellas. Durante el periodo seco las aguas bajan 
considerablemente y las tierras son utilizadas para cultivos y pastoreo de ganado (Torres, 
1999). 
 
En la parte más baja del río Sinú, se forma un ecosistema estuarino rodeado de manglares que 
alberga a 80 de las 148 especies de peces reportadas para la cuenca (Torres, 1999; Dahl, 1971). 
Tiene una superficie de 130 km
2
 presentando como límite sur el distrito de riego de La 
Doctrina, al oeste el río La Balsa próximo a la población de San Bernardo del Viento y al 
norte el mar Caribe, abarcando el curso final del río Sinú, entre la Doctrina y la 
desembocadura en el delta de Tinajones y el complejo de ciénagas del antiguo delta que se 
ubican entre los caños Grande y Sicará y la bahía de Cispatá al oriente. El aporte actual del 
río Sinú a la bahía de Cispatá se realiza por medio de los caños Sicará y Grande; el 
segundo, corresponde al antiguo cauce del río Sinú, que aporta sus aguas a ciénagas como 
La Balza, Corozo, Ferez, Ostional y Navío entre otras (Sánchez-Páez y Álvarez-León, 
1997). 
 
4.1.2 Embalse de Urrá 
 
La Central Hidroléctrica Urrá está localizada sobre el río Sinú, 30 km al sur de la población de 
Tierralta, en el extremo inferior de la angostura de Urrá, estrechamiento que marca el límite 
entre el Valle del Bajo Sinú y la zona del Alto Sinú. Recibe afluentes a su embalse del río Sinú 
y de sus tributarios los ríos Verde, Esmeralda y Manso. El área embalsada tiene una 
profundidad media de 23.5 m, con un volumen útil de 1.2 millones de metros cúbicos y 
representa uno de los mayores reservorios artificiales en Colombia con 7.400 hectáreas. Dentro 
de la diversidad de especies presente en el Embalse, se reporta una variedad de poblaciones de 
peces migratorias importantes en la economía, ecología y en los programas de conservación de 
la región, dentro de las cuales se encuentra el bocachico, Prochilodus magdalenae (Torres, 




4.2 GENERALIDADES DE Prochilodus magdalenae 
 
4.2.1 Clasificación Taxonómica  
 
La especie Prochilodus magdalenae se encuentra dentro del orden Characiformes, 
pertenece a la familia Prochilodontidae y al género Prochilodus. Ésta familia se constituye 
en uno de los grupos biológicos más importantes en Suramérica puesto que sus especies 
representan los mayores volúmenes de pesquerías (Silva, 2001). En Colombia, ésta especie 
se conoce con el nombre común de “el bocachico”, un pez reofílico endémico de las 
cuencas de los ríos Magdalena, Sinú y Atrato (Maldonado-Ocampo et al., 2008) que habita 
cuerpos de agua lenticos en la parte media y baja de los mismos (Mojica et al., 2002).  
 
4.2.2 Morfología y Anatomía (Figura 1) 
 
El bocachico es un pez de cabeza roma, ojos grandes y boca en posición terminal de tipo 
protráctil con labios gruesos y con dientes diminutos que forman un disco usado para raspar 
sustratos duros y succionar detritos. Su cuerpo es alargado y comprimido lateralmente y 
puede alcanzar 50 cm de longitud estándar. Su coloración es gris iridiscente en el dorso y 
plateada en la sección lateral con bandas transversales oscuras, el vientre es rosado y la 
aleta dorsal tiene una serie de manchas pequeñas y oscuras. Los radios medios de la aleta 
caudal son oscuros con su parte distal rosada igual que los extremos de las aletas pectorales, 
pélvica y anal. Posee escamas pequeñas y ásperas de tipo cicloideo y una espina predosal 
(escama modificada y endurecida). A pesar de poseer numerosas espinas intramusculares es 
muy apetecido (Gery, 1977; Rivas, 1993 en Castro, 1999; Fajardo, 1999; Valderrama y 






Figura 1. Prochilodus magdalenae (bocachico)  
 
4.2.3 Ciclo de vida  
 
Las migraciones se consideran eventos determinantes en el ciclo de vida del bocachico, la 
realización de éstas depende de la biología del pez, el patrón hidrológico de los ríos y los 
factores fisicoquímicos de las ciénagas. Generalmente en los estudios en los ríos del país 
(Magdalena, Sinú y Atrato) se describen dos tipos de migraciones por año: una migración 
reproductiva o subienda y una migración trófica o bajanza (Galvis, 1982; Otero et al., 
1986; Valderrama y Petrere, 1994; Atencio y Mercado, 2001; Mojica et al., 2002; 
Maldonado-Ocampo et al., 2005). Sin embrago, un estudio reciente (Jiménez-Segura et al., 
2010) reevalúa el ciclo de vida de la especie proponiendo cambios en el patrón de sus 
migraciones.   
 
Usualmente los estudios indican que al iniciar la segunda creciente del año (septiembre-
diciembre), el bocachico permanece en las ciénagas adyacentes a las partes bajas del río. En 
este periodo, el pez se alimenta del sedimento del fondo, incrementa su tamaño y acumula 
reservas de grasa y proteína que le serán útiles posteriormente para la maduración de 
gónadas durante la migración reproductiva. (Otero et al, 1986; Ramos, 1963). Luego, al 
descender las aguas (enero-marzo), migra hacia las partes altas del río y de sus tributarios 
para terminar su ciclo reproductivo. Ahí pasa el resto de tiempo de la época de estiaje 
donde termina de madurar sexualmente. Cuando inicia la primera creciente del año (abril-
junio), inicia su migración hacia las ciénagas. Durante el descenso sucede el desove y los 
alevines aprovechan el incremento de las aguas para ingresar a las ciénagas y reiniciar el 




Por su parte, Jiménez-Segura y colaboradores (2010), coinciden con el patrón de 
migraciones de la especie descrito anteriormente. Sin embargo, estos autores reportan que 
luego de realizar el desove durante la primera creciente del año (marzo-junio), se produce 
un segundo desove el cual se presenta durante el segundo período de creciente (septiembre-
noviembre), afirmando que este segundo evento es de menor magnitud, vinculando solo a 
una fracción de la población que no pudo reproducirse durante el primer evento 
reproductivo. 
 
Actualmente, existe una amplia documentación de las migraciones anuales de los peces del 
género Prochilodus a lo largo Suramérica (Bonetto y Pignalberi, 1964; Godoy, 1967; 
Bayley, 1973; Espinach Ros et al. 1990). Según Petrere (1985), el área de desove y de 
crecimiento de las especies migratorias neotropicales están separadas por 1.000 km 
aproximadamente. Sin embargo, Godinho y Kynard (2006), revelan que para P. argenteus 
estos movimientos no son tan acentuados, variando de 1 a 126 Km, proponiendo un patrón 
dualístico de migración para esta especie: residentes y migratorias.  
 
Adicionalmente, para el género Prochilodus se reporta el comportamiento Homing 
(Godinho y Kynard, 2006), evento que se caracteriza por el retorno de los individuos al 
lugar donde nacieron para su reproducción (Gerking, 1959). A pesar que este 
comportamiento sugiere una reducción de flujo génico, en estudios realizados con P. 
costatus en la cuenca del rio Sao Francisco (Silva, 2011; Carvalho-Costa et al., 2008), se 
revela la presencia de una sola unidad reproductiva y que potencialmente el 
comportamiento migratorio debido a su patrón reproductivo, homogeniza el acervo 
genético poblacional. Pese a esto, estudios donde realizan comparaciones de diferentes 
poblaciones de la misma especie, han revelado la ocurrencia de subestructuración genética 
(Wasko y Galetti Jr, 2002; Hatanaka y Galetti Jr, 2003; Hatanaka et al., 2006; Panarari, 








4.3 MARCADORES MICROSATÉLITES 
 
Los microsatélites son secuencias simples repetidas (SSR, Simple Sequence Repeats), 
compuestas por grupos de uno a cuatro nucleótidos. Son estructuras frecuentes en los 
genomas y se distribuyen aleatoriamente. Esto permite una amplia cobertura del genoma 
eucarionte (Ferreira y Grattapaglia, 1998). Recientemente, se ha reportado que el número 
de nucleótidos de las repeticiones puede variar entre uno y ocho (Alam e Islam, 2005). 
Generalmente cada bloque de repeticiones es menor que 100 pares de nucleótidos. 
 
Este tipo de marcador, se torna ideal para el mapeo genético y físico de genomas, para la 
identificación y discriminación de genotipos y para estudios de genética poblacional. En 
biología molecular, los SSR son los marcadores que tienen el más elevado contenido de 
información de polimorfismo por locus, siendo útiles en la detección de altos niveles de 
variación y de alelos raros (Alam y Islam, 2005; Ferreira y Grattapaglia, 1998). 
 
Cuando las secuencias repetitivas de ADN están localizadas en regiones de copia única 
pueden ser analizadas por la técnica de PCR, con el empleo de partidores específicos, 
complementarios a las secuencias conservadas que los rodean (Regitano, 2001b). El uso de 
estos partidores, permite obtener marcadores unilocales, altamente polimórficos y de 
herencia codominante (Regitano, 2001a). Según Ferreira y Grattapaglia (1998), las 
características del método permiten que toda y cualquier población segregante se pueda 
utilizar como población de referencia para estudios de ligamiento y mapeo genético. 
 
Algunos microsatélites tienen un gran número de alelos (>20 alelos por locus), lo que los 
hace útiles para aplicaciones como identificación de paternidad en poblaciones complejas. 
En cambio, microsatélites con un número menor de alelos son más apropiados para estudios 
de genética poblacional y filogenia. En genomas animales, la constatación de la 
conservación de sitios genéticos en especies relacionadas facilita, en algunos casos, la 
transferencia de marcadores entre especies o géneros, mediante el uso de partidores 
heterólogos (Mia et al., 2005).   
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En las últimas décadas, los análisis con microsatélites han emergido por su gran 
sensibilidad para detectar variaciones genéticas dentro y entre poblaciones. Sin indicadores 
sensibles de la homocigosis resultante de cruzamientos endogámicos y, de esta forma, 
aplicables a la distinción de pequeñas diferenciaciones poblacionales. Diversos estudios 
demuestran que este tipo de marcador es ideal para reportes de diversidad genética en 
organismos acuáticos (Yan et al., 2005). Los microsatélites se consideran los marcadores 
más eficientes para revelar altos niveles de variación alélica y permiten frecuentemente 
detectar diferencias entre poblaciones íntimamente relacionadas. Es así como, el 
polimorfismo obtenido por marcadores microsatélite se ha convertido en una poderosa 
herramienta para el manejo de lotes en acuicultura (Alam y Islam, 2005), para el análisis 
poblacional y para la conservación de la biodiversidad (Romana-Eguia et al., 2004). 
 
4.3.1 MODELOS EVOLUTIVOS 
 
Existen varios modelos para explicar la evolución de los microsatélites. Uno de ellos es el 
modelo de mutación paso a paso (SMM) descrito por Kimura y Otha (1978, en Goldstein & 
Schlötterer, 1999), que asume el modelo del deslizamiento de la polimerasa por ganancia o 
pérdida de una unidad de repetición. El problema que presenta este modelo es que los alelos 
pueden mutar hacia estados ya presentes en la población, es decir se genera homoplasia 
(Estoup & Cornuet, 1999). 
 
El modelo de alelos infinitos (IAM) se basa en que la mutación de un alelo siempre resulta 
en un estado alélico nuevo no presente antes en la población e involucra cualquier número 
de repeticiones. Este modelo es similar al modelo de K-alelos, donde se puede definir el 
número de alelos posibles (K). En este caso los alelos son números íntegros consecutivos, 
descrito por Crow & Kimura (1970) (en Estoup & Cornuet, 1999). 
 
En 1994, Di Rienzo y colaboradores, describieron un modelo de mutación en el que la 
ganancia o pérdida puede estar dada por un número X de repeticiones, donde X tiene un 
valor de probabilidad especificado y lo llamaron modelo de dos fases (TPM). Sin embargo 
el modelo evolutivo más utilizado para los marcadores microsatélites es el modelo nulo 
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(SMM), basado en supuestos simples como: (i) el proceso de mutación es paso a paso 
(SMM), (ii) la mutación es de tipo simétrico, es decir que la probabilidad de ganancia de 
una repetición es igual que la de pérdida y (iii) la tasa de mutación es constante.  
 
Sin embargo, algunas investigaciones han conllevado a la modificación de estos supuestos, 
muchas de ellas relacionadas con los procesos de vida y muerte de los microsatélites 
(Amos, 1999; Brinkman et al, 1998; Crawford et al, 1998; Goldstein & Pollock, 1997; 
Rubinztein et al, 1995). En la actualidad, plantear un modelo evolutivo en el que se infieran 
de manera insesgada los parámetros genético-poblacionales se torna muy complicado.       
 
4.4 DETECCIÓN DE ALELOS NULOS 
 
Un alelo nulo es un tipo de alelo que por efecto de mutaciones en alguna de las secuencias 
del primer, no amplifica en algunos de los individuos muestreados. Generalmente, no se 
reconoce cuando se amplifica otro alelo, lo que puede llevar a sobreestimar la 
homocigosidad y a una aparente incompatibilidad de los genotipos dentro de una familia. 
Se han identificado en polimorfismos de proteínas y más recientemente en marcadores 
VNTRs. Hasta el momento no hay patrones definidos en la ocurrencia de alelos nulos; 
pueden presentarse cuando se realiza amplificación cruzada entre especies diferentes, así 
como en las especies de las cuales ha sido clonado el microsatélite (Pemberton et al, 1995; 
Callen et al, 1993). 
 
Los alelos que no amplifican pueden ser revelados disminuyendo la temperatura de 
alineamiento del primer o rediseñando los primers. Para disminuir la probabilidad de 
ocurrencia es preferible que los primers estén ubicados lejos del lugar de repetición del 
microsatélite, ya que una hipótesis para la presencia de alelos nulos es que la secuencia 
adyacente al microsatélite puede acumular mutaciones por los eventos de actividad de la 






4.5 CUELLO DE BOTELLA 
 
Los cuellos de botella constituyen una reducción severa en el tamaño poblacional que 
puede incrementar las tasas de endogamia, la pérdida de la variación genética y la fijación 
de alelos deletéreos. Por esto mismo se genera una reducción del potencial evolutivo y 
aumenta la probabilidad de extinción. Entre más pronto se detecte mayor será la 
probabilidad que se eviten estos efectos deletéreos mitigándolos con procedimientos de 
manejo como introducción de migrantes (Luikart et al, 1998). 
Los cuellos de botella causan una distorsión característica en la distribución de las 
frecuencias alélicas en locus selectivamente neutrales. Los alelos de baja frecuencia (<0.1) 
son menos abundantes que los alelos en otra clase de frecuencia después de un cuello de 
botella, puesto que se pierden con mayor rapidez. Esta distorsión es transitoria y sólo se 
puede observar por una docena de generaciones (Luikart et al, 1998). 
Para probar la presencia de un cuello de botella reciente (CBR) Luikart y colaboradores 
(1998) diseñaron un método gráfico cualitativo que compara la distribución alélica de las 
frecuencias observada en una población que se sospecha haya tenido CBR con una 
población que no tenga cuello de botella reciente, es decir una población cercana al 
equilibrio mutación-deriva. Si este test falla en detectar el cambio de moda en la 
distribución de las frecuencias alélicas uno solo puede concluir que el cuello de botella no 
es probable que haya ocurrido en el pasado reciente (Luikart et al, 1998). 
Otro método para detectar cuellos de botella reciente (Cornuet y Luikart, 1996), se basa en 
la detección de un exceso de heterocigotos mediante un test de Wilcoxon. Según estos 
autores, cuando una población experimenta una reducción de su tamaño, se produce una 
reducción progresiva del número de alelos (Na) y de la Heterocigocidad esperada (He). Sin 
embargo Na se reduce más rápido que He ocasionando un déficit de Na transitorio y en 
consecuencia un exceso de He. De esta manera en un CBR la heterocigocidad es mayor que 
la calculada con base en el número de alelos presente en la muestra actual bajo el supuesto 





La población de bocachico enfrenta una situación crítica en los ríos del país. El estado 
actual de la especie es alarmante, al punto de reportarse como especie vulnerable por efecto 
de numerosas actividades antropogénicas (Mojica et al., 2012). Para el caso específico del 
río Sinú, la sobrepesca y las diferentes obras de ingeniería como la construcción de la 
carretera Montería-Lorica, las represas del Bajo y Medio Sinú y el embalse de Urrá, han 
sido identificadas como las principales causas que han impactado a la población de 
bocachico en esa región (Ambiotec, 1998; Valderrama y Solano, 2004). Tales impactos han 
conllevado a la implementación de estrategias tradicionales que plantean medidas de 
control como: la prohibición de artes de pesca, vedas, tallas reglamentarias y 
repoblamientos. Sin embargo, estas no han sido suficientes para lograr la rehabilitación de 
la población en medio natural y aún no se reportan estudios que documenten el verdadero 
efecto de las mismas sobre la población.  
 
En Suramérica, los repoblamientos se encuentran dentro del grupo de acciones de 
mitigación más empleadas para disminuir los impactos generados en la ictiofauna a causa 
de las diferentes actividades humanas (Hilsdorf et al., 2006). Sin embargo, estos programas 
involucran riesgos en cuanto a su eficiencia debido a que generalmente esta actividad se 
realiza sin ningún respaldo científico (Agostinho et al., 2005), convirtiéndose en una 
amenaza para los ecosistemas y para las poblaciones naturales de peces (Povh et al., 2008). 
El desconocimiento de las características genéticas de una población en condición natural 
sometida a esta actividad, puede estar magnificando la problemática de su conservación, ya 
que con la pérdida de variabilidad genética se disminuye la capacidad de respuesta de la 
población frente a cambios ambientales, evidenciados en la disminución de su abundancia y 
en última instancia, en el aumento del riesgo de extinción de la especie. 
 
Por tal motivo, se hace necesario el apoyo de herramientas que ofrezcan mayor información 
para la producción de peces que serán liberados durante los programas de repoblamiento; 
herramientas como la genética, la ecología y también la participación de otras áreas que 
permitan determinar objetivamente cuales sistemas de conservación deben ser adoptados o 
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recomendados (Lopera-Barrero et al., 2008). En este sentido, identificar la variabilidad 
genética de la población de bocachico en la cuenca del río Sinú y en aquellas estaciones 
piscícolas encargadas de repoblar dicha cuenca a través del uso de marcadores moleculares 
como por ejemplo los microsatélites (SST), es de suma importancia ya que nos permitirá 
entender los diferentes patrones genéticos entre posibles subpoblaciones y 
consecuentemente tratarlas como una Unidad de Manejo (MUs- Management Units) 
diferente a través del tratamiento de poblaciones en cautividad (Moritz, 1994), garantizando 
el éxito de su conservación y manejo (Machordom et al., 1999;Panarari, 2006; Piorski et 
al., 2008). 
 
Bajo este escenario, se crea la necesidad de evaluar la estructura genética de P. 
magdalenae, tanto de la población natural de la cuenca del río Sinú como de la población 
cultivada utilizada en los programas de repoblamiento, con el fin de: 1) Cuantificar la 
variabilidad genética de la población identificando los sectores con mejor o peor condición 
genética en la cuenca del río. 2) Determinar las relaciones y diferencias genéticas de la 
población entre las localidades muestreadas en medio natural y en las estaciones piscícolas  
y 3) Proponer lineamientos técnicos para desarrollar programas de conservación con base 
en la información genética obtenida en las estaciones piscícolas y las localidades 
muestreadas en medio natural. Lo anterior, nos permitiría replantear los programas 





6.1 OBJETIVO GENERAL 
 
Evaluar la variabilidad y estructura genética de la población natural y cautiva del bocachico 
Prochilodus magdalenae asociada a la cuenca del río Sinú y a dos estaciones piscícolas 






6.2 OBJETIVOS ESPECÍFICOS 
 
Evaluar la variabilidad y estructura genética de la población natural de bocachico 
Prochilodus magdalenae asociada a la cuenca del río Sinú. 
 
Evaluar la variabilidad genética de los stocks de P. magdalenae de dos estaciones piscícolas 
destinados a programas de repoblamiento en la cuenca del río Sinú. 
 
Determinar las relaciones y diferencias genéticas entre las localidades muestreadas en la 
cuenca del río Sinú y las estaciones piscícolas encargadas de repoblar la cuenca. 
 
Proponer lineamientos técnicos para desarrollar programas de manejo y conservación con 
base a la información genética obtenida en las localidades muestreadas en medio natural y 




7.1 ÁREA DE ESTUDIO 
 
7.1.1 Cuenca del río Sinú 
 
El río Sinú nace en el macizo de Paramillo a 4.000 m.s.n.m. entre las serranías de San 
Jerónimo y Abibe sobre la cordillera occidental de Colombia (Robertson, 1989). Atraviesa 
el departamento de Córdoba de sur a norte en un recorrido de 425 km y desemboca en el 
Mar Caribe en Bocas de Tinajones. La cuenca presenta un área de drenaje de 14.210 km
2
 
(Rojas et al., 2004) y una superficie de 13.500 km
2
, constando de dos regiones diferentes, 
Alto y Bajo Sinú. En su parte alta, recibe aporte de numerosos tributarios como los ríos Verde, 
Manso, Esmeralda y Tigre, todos ellos de corriente rápida, excepto el Manso que presenta un 
curso sinuoso y un pequeño sistema de ciénagas, donde se dice habita una población de 
Bocachico, diferentea la del Bajo Sinú (Valderrama et al, 2001; Otero et al, 1986; Galvis, 
1982). Por su parte, el Bajo Sinú se caracteriza por sus grandes valles donde se han formado 
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ciénagas, de las cuales las más importantes son la ciénaga de Betancí, situada en la margen 
derecha del río (margen suroriental) y la ciénaga grande de Lorica que se extiende a ambos 
lados del río (Torres, 1999; Galvis, 1982). 
 
7.2 RECOLECCIÓN, OBTENCIÓN Y PROCESAMIENTO DEL MATERIAL 
BIOLÓGICO 
 
Durante el mes de Mayo del 2012, se recolectaron 327 muestras de individuos de P. 
magdalenae en diferentes localidades de la cuenca del río Sinú y en dos estaciones 
piscícolas del departamento de Córdoba encargadas de los programas de repoblamiento en 
la cuenca (Corporación Autónoma Regional de los valles del Sinú y del San Jorge CVS y 
Centro de Investigación Piscícola de la Universidad de Córdoba CINPIC) (Figura 2 y 
Tabla 1). Se hicieron cortes del musculo y aleta caudal de cada individuo de Prochilodus 
magdalenae y se fijaron en alcohol etílico (96 %) en viales de 1500 μl. Posteriormente, las 
muestras se transportaron al Laboratorio de Genética Molecular de la Universidad del 















Figura 2. Localización de los puntos de recolecta de muestras de tejido en individuos de 
Prochilodus magdalenae. Los números representan las localidades en que fueron tomadas 








Tabla 1. Localidades de recolección de muestras de musculo y aleta caudal de Prochilodus 
magdalenae. B: Sector Bajo M: Sector Medio EP: Estación piscícola. 
N Sigla Localidad Coordenadas Geográficas  
1 CG Caño Grande
B
   9°24'36.94"N75°55'0.45"W 
2 LD La Doctrina
B
   9°18'0.08"N 75°53'59.81"W  
3 CL Ciénaga Grande de Lorica
M
 09º13´44.6´´N 075º49´14.0´´W 
4 CB Ciénaga de Betancí
M
  
5 TA Tierra alta
A














  8°44'59.88"N75°53'22.63"W 
 
7.3 EXTRACCIÓN Y CUANTIFICACIÓN DE ADN 
El ADN se extrajo de muestras de tejido de musculo o aleta caudal de cada individuo fijado 
en alcohol etílico (96%) utilizando el kit comercial MasterPure™ DNA Purification. El 
protocolo de extracción fue el siguiente: 
 
1. De cada muestra de tejido de músculo caudal o aleta de cada individuo se tomó 
aproximadamente de 1 a 5 mg de tejido, los cuales se procesaron en el menor tiempo posible en 
un vial de 1500 μl.  
2. Se agregaron 300 μl de la solución de lisis celular del kit y 1 μl de Proteinasa K.  
3. El tejido se homogenizó (con un embolo) para incubarlo a 65 oC durante 15 minutos. Se 
procedió a agitar el tubo con la muestra con el vortex durante 5 minutos.  
4. Luego, el tubo se enfrío a 37 oC y se adicionó 1 μl de RNasa en una proporción de 5 μg/μl. Se 
pasó a incubación a 37 oC por 30 minutos.  
5. Las muestras se llevaron a un recipiente con hielo durante 5 minutos. Se adicionaron 175 μl 




6. Posteriormente se centrifugó durante 10 minutos a 15000 rev/min. El sobrenadante, el cual 
contenía el ADN, se transfirió a otro tubo para adicionarle 500 μl de isopropanol. Luego se 
agitó por inversión de 30 a 40 veces.  
7. Nuevamente se centrifugó durante 10 minutos para una nueva precipitación del ADN. El 
isopropanol se retiró cuidadosamente sin agitar el tubo. El tubo se enjuagó con etanol (70%) y 
luego se retiró con una pipeta.  
8. El ADN extraído se resuspendió en 35 μl de buffer TE y se almacenó a 20 oC para una 
posterior verificación de extracción de ADN por medio de electroforesis de Agarosa.  
 
La verificación de la calidad de ADN extraído se realizó mediante electroforesis horizontal 
con gel de agarosa (concentración 0.8%), agente de tinción bromuro de etidio (0.5 µg/mL) 
y una corrida a 80 voltios durante 30 minutos (Narváez, 2006). El análisis cuantitativo del 
ADN extraído se realizó por comparación con un marcador con concentraciones de ADN 
conocidas (ADN Ladder. Hyperladder
TM
 IV,  Bioline). 
 
7.4 AMPLIFICACIÓN Y GENOTIPIFICACIÓN DE MICROSÁTELITES 
Se utilizaron siete locus microsatélites heterólogos para caracterizar la población de 
bocachico, los cuales fueron probados exitosamente en P. lineatus (Rueda et al., 2011) y P. 
magdalenae (Orozco, 2013) (Tabla 2). 
 
Tabla 2. Locus microsatélites utilizados en los análisis poblacionales de Prochilodus 
magdalenaeen 5 localidades de la cuenca del río Sinú y en 2 estaciones  piscícolas (CVS y 
CINPIC) del departamento de Córdoba. 
Locus Repeticiones Secuencia del primer (5'-3') Ta (°C) 
Tamaño 
(pb) 


























     PL119 (CA)n GAAAAAGGCTAGGGGACTGG 58 °C 146-206 
    GAGGAAAAT TGCCTT TTGTAGG     
Ta: Temperatura de alineamiento; pb: estimación de variación en el tamaño de los alelos por pares de bases. 
El polimorfismo de los microsatélites se analizó vía Reacción en Cadena de la Polimerasa 
(PCR) para cada uno de los individuos recolectados en la cuenca del río Sinú y las 
estaciones piscícolas. Las amplificaciones se realizaron en un termociclador TC-4000 en un 
volumen de 10 µl  en los cuales se utilizaron 200 µM de dNTPs,  1X PCR buffer, 0.2 µM 
de cada primer, 2 mM de MgCl2 y 0.25 U de Taq polimerasa (Bioline) (Rueda et al., 2011; 
Orozco, 2013). Las condiciones de amplificación fueron: desnaturalización inicial a 94 °C 
por 5 minutos, seguido de 30 ciclos a 94 °C (30s), temperatura de alineamiento de cada 
primer (50-62 °C) durante (30 s), 72 °C (30 s), y una extensión final a 72 °C durante 10 
minutos. 
Los productos de PCR fueron verificados por electroforesis horizontal en gel de agarosa 
(concentración 2%), agente de tinción bromuro de etidio (0.5 µg/mL) y se revelaron en un 
fotodocumentador BIO-DOC System (UVP). 
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Los productos obtenidos de la amplificación, se observaron por electroforesis capilar 
QIAxel Advance (QIAGEN), utilizando Kit’s de alta resolución (High Resolution Kit 
QIAGEN) y un marcador de peso con concentraciones de ADN conocidas (DNASize 
Marker 50-800 v2.0). El tamaño de cada amplificado se determinó con el programa 
QIAxcel ScreenGel v1.0, que permite cuantificar el peso de cada banda determinando los 
tamaños de los alelos y distinguiendo los individuos homocigotos de los heterocigotos. 
 
 
8. ANÁLISIS DE DATOS 
 
8.1 Variabilidad genética intrapoblacional  
Para evaluar la variabilidad genética de cada una de las localidades muestreadas en la 
cuenca del río Sinú y en las dos estaciones piscícolas, se estimó el número y frecuencias de 
alelos y los eventuales desvíos en el equilibrio de Hardy-Weinberg (p<0.05) mediante la 
aplicación del programa GENEPOP (Raymond y Rousset, 1995). Utilizando este mismo, se 
estimaron los valores de P por el método de Cadena de Markov-Monte Carlo y se 
realizaron las pruebas de desequilibrio de ligación teniendo en cuenta la hipótesis nula que 
los genotipos de un locus especifico son independientes a los de otro locus (no existe 
ligamiento).    
Por medio del programa GenAIEx 6.0 (Peakall & Smouse, 2006), se calcularon los valores 
de heterocigosidad esperada (HE) y observada (HO) además del número de alelos privados 
para cada locus registrado en la población. La diversidad génica (Nei, 1987) y riqueza 
alélica fueron estimadas empleando el programa FSTAT 2.9.3 (Goudet, 2001), 
considerándose como medidas independientes del tamaño de la muestra comparables entre 
muestras de diferente tamaño. Con este mismo programa, se estimaron los valores de Fis 
(coeficiente de entrecruzamiento).        
Utilizando el programa MICRO-CHECKER (Oosterhout et al., 2004), se detectó la 
presencia de alelos nulos (posible causa de la deficiencia en el número de heterogicogotos), 
remuestreando los alelos  de cada locus a través de simulaciones bootstrap, creando así 
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intervalos de confianza entre la frecuencia esperada de homocigotos y heterocigotos para 
los alelos registrados. Además se identificaron posibles errores de genotipificación y 
amplificación como dropout o stutter de alelos.    
Para detectar la presencia de alelos nulos, que puede ser una de las causas para la posible 
deficiencia en el número de heterocigotos, fue utilizado el programa MICRO-CHECKER 
(Oosterhout et al., 2004), remuestreando los alelos  de cada locus a través de simulaciones 
bootstrap, creando así intervalos de confianza entre la frecuencia esperada de homocigotos 
y heterocigotos para los alelos registrados. De igual manera, este programa fue utilizado 
para la identificación de posibles errores de genotipificación y amplificación como dropout 
o stutter de alelos.  
Se realizaron diferentes pruebas utilizando el programa BOTTLENECK (Cornuet & 
Luikart, 1996) para verificar sí las localidades muestreadas han atravesado recientemente 
por cuellos de botella. En primera instancia se aplicó el método gráfico propuesto por 
Luikart & Cornuet (1998) en el cual se verifica la distribución de los alelos en la población. 
La segunda prueba consistió en la utilización del test de Wilcoxon que evalúa el exceso de 
heterocigotos en caso de un cuello de botella reciente (Cornuet & Luikart, 1996). 
8.1.1 Diferenciación génica entre poblaciones 
Para determinar la existencia de diferenciación significativa con respecto a la distribución 
genética entre las localidades muestreadas, se estimó el índice de fijación FST de Wright 
(1978), entre cada una de las localidades muestreadas utilizando el método de Weir & 
Cockerham (1984) con la ayuda del programa ARLEQUÍN 2000 (Schneider et al, 2000).  
Para verificar la distribución de la varianza molecular entre los grupos naturales de 
poblaciones, la existencia de poblaciones genéticamente diferenciadas de P. magdalenae  
entre las localidades muestreadas en medio natural y en las estaciones piscícolas y evaluar 
el grado de significancia de la variabilidad genética entre y dentro de las localidades, se 
realizó un Análisis de Variancia Molecular (AMOVA) con 10.000 réplicas usando el 




Para constatar si las localidades estaban contribuyendo de forma diferencial a la 
variabilidad total observada, se realizó un agrupamiento de las mismas organizado en 
cuatro niveles jerárquicos: 1) todas las localidades como un solo grupo (incluyendo las 
estaciones piscícolas), 2) todas las localidades del medio natural en un solo grupo 
(excluyendo las estaciones piscícolas), 3) grupos de acuerdo a la región fisiográfica: 
Cuenca Baja-Media-Alta (excluyendo las estaciones piscícolas) y 4) grupos de acuerdo a la 
región fisiográfica: Cuenca Baja-Media-Alta (incluyendo las estaciones piscícolas como 
grupos independientes). Los análisis de estos agrupamientos se realizaron con el fin de 
verificar la existencia en algún nivel de diferenciación genética significativa, y a cuales 
localidades está asociada dicha diferenciación. 
 
Se realizó una prueba de atribución en GenAIEx para verificar la validez de los grupos 
poblacionales previamente definidos. La estructura poblacional de P. magdalenae basada 
en los genotipos de los individuos fue verificada a través de procedimientos bayesianos 
utilizando el programa STRUCTURE 2.3.3 (Hubisz et al, 2009). Mediante este programa, 
se puede determinar el número de poblaciones genéticas (K) basándose en los genotipos de 
la población, sin información a priori del origen de los individuos analizados. Este 
programa realiza una prueba de asignación donde los individuos son clasificados basados 
en probabilidades de pertenecer a uno o más grupos cuando la población es genéticamente 
mezclada. Utilizando la cadena de Markov-Monte Carlo con un periodo de burn-in de 
100.000 replicaciones, fueron ensayados los modelos para K= 1 a 15 poblaciones (tres 
replicas), asumiendo el modelo de mezcla (Admixture Model) que es apropiado para 
poblaciones que presenta flujo génico y el modelo de alelos correlacionados (Allele 
Frequencies Correlated), suponiendo que las poblaciones divergieron de un ancestro común 
y que las diferencias presentadas en la frecuencia de los alelos son el resultado de la deriva 
que ocurrió desde su divergencia (Martien et al., 2007). Para determinar el número de 
poblaciones presentes en la cuenca del río Sinú, se utilizó el método propuesto por Evanno 
et al., (2005) fundamentado en el Delta K, basándose en la tasa de cambio de Ln (X/K) 
entre los sucesivos valores de K. Este valor fue obtenido con el programa STRUCTURE 







Para realizar el análisis de la información de la población de Prochilodus magdalenae, 
inicialmente se creó una matriz de datos presentando el genotipo de 313 individuos, 
organizada de acuerdo a los siete locus microsatélites utilizados y a la localidad de 
recolección de las muestras. 
Variabilidad genética intrapoblacional  
Se registró un total de 206 alelos entre los 313 individuos de bocachico para los siete locus 
microsatélites utilizados, variando de 21 a 38 para los locus PL64 y PL 14. El número 
promedio de los alelos por locus en toda la población fue de 29,42 mientras que el 
promedio de alelos en cada localidad varió de 9,71 (La Doctrina) y 18,71 (CINPIC). La 
heterocigosidad esperada (HE) varió de 0,834 (PL28) a 0,926 (PL14) con un promedio de 
0,87 por locus, mientras que la heterocigosidad observada (Ho) varió de 0,019 (PL28) a 
0,403 (PL119) con un promedio de 0,24 por locus. Es importante resaltar que el locus PL28 
presentó el mayor valor para el coeficiente de entrecruzamiento (Fis=0,978) (Tabla 3).           
Además, para cada una de las localidades se estimó de forma independiente el número de 
alelos, la heterocigosidad observada (HO) y esperada (HE) y el coeficiente de 
entrecruzamiento (FIS). Los valores de heterocigosidad observada y esperada promedio 
variaron de 0,16 (Ciénaga Grande de Lorica) a 0,35 (Ciénaga de Betancí) y de 0,80 (La 
Doctrina) a 0,92 (CINPIC), en su orden. Los valores promedio del coeficiente de 
entrecruzamiento fueron igual a 1,00 (Caño Grande, La Doctrina, Ciénaga Grande de 
Lorica, Ciénaga de Betancí y Tierra Alta) excepto en las estaciones piscícolas CVS y 
CINPIC (0,87 y 0,98 respectivamente) (Anexo 1) 
Con relación a la riqueza alélica, los valores variaron de 4,937 (PL28; La Doctrina) a 
23,458 (PL14; Ciénaga de Betancí); mientras que los correspondientes a la diversidad 
génica se registraron entre 0,692 (PL28; La Doctrina) y 0,969 (PL14; Ciénaga de Betancí). 
39 
 
Tabla 3. Número de alelos (NA), heterocigosidad esperada (HE) y observada (HO) e índice 
de entrecruzamiento (FIS) obtenidos para los siete locus microsatélites en 313 individuos de 
P. magdalenae muestreados en cinco localidades en la cuenca del río Sinú y en dos 
estaciones piscícolas del departamento de Córdoba. 
Locus  NA HE HO FIS 
PL3 23 0,878 0,216 0,754 
PL14      38 0,926 0,168 0,818 
PL23 35 0,884 0,364 0,588 
PL28 28 0,834 0,019 0,978 
PL34 25 0,863 0,318 0,633 
PL64 21 0,837 0,227 0,729 
PL119 36 0,925 0,403 0,565 
Total 206 0,87±0,037 0,24±0,13 0,72±0,14 
 
Se observaron 46 alelos exclusivos o privados entre los 206 alelos encontrados para la 
población de bocachico, distribuidos en seis de las siete localidades muestreadas. El alelo 
224 (PL28) presente en la Ciénaga Grande de Lorica, fue el que presentó mayor frecuencia 
(0,105). La mayor ocurrencia de alelos privados se mostró en la Ciénaga de Betancí con 18 
alelos y la menor en la Doctrina con un solo alelo privado (Tabla 4).    
Tabla 4. Alelos privados y/o exclusivos en pares de base (pb) y su frecuencia en paréntesis, 
observados en los siete locus microsatélites de P. magdalenae en 6 de las 7 localidades 
muestreadas. Sitios de muestreo: CG: Caño Grande, LD: La Doctrina, CL: Ciénaga Grande 
de Lorica, CB: Ciénaga de Betancí, TA: Tierra alta, CVS y CINPIC. 
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Detección de Alelos Nulos 
Para los siete locus microsátelites utilizados, se detectó la posible presencia de alelos nulos 
en todas las poblaciones muestreadas. Conjuntamente, no se encontró evidencia de posibles 





Equilibrio Hardy-Weinberg (EHW)  
El déficit de heterocigotos (P<0,000) registrado para las siete localidades muestreadas 
utilizando los siete locus microsatélites, mostró a las poblaciones de P. magdalenae fuera 
de las proporciones esperadas para el EHW (P<0.05) (Raymond y Rousset, 1995). Este 
resultado se respaldó con los valores observados para el índice de entrecruzmiento (Fis), los 
cuales por su valor positivo confirman el déficit de heterocigotos en las poblaciones.             
Es necesario destacar que el análisis de la información genética de las poblaciones de P. 
magdalenae muestreadas, se realizó asumiendo independencia estadística entre los locus, 
ya que no se encontró evidencia de desequilibrio de ligación para las asociaciones no 
aleatorias entre los genotipos de los siete locus microsatélites utilizados.  
Cuello de Botella 
El alto grado de desviación en el EHW por efecto del déficit de heterocigotos presente en 
las poblaciones de P. magdalenae, conllevó a comprobar la existencia de cuellos de botella 
en la población, es decir, si esta ha experimentado cambios demográficos recientemente. 
Para realizar esta verificación, se utilizaron dos métodos: método gráfico cualitativo de 
Luikart y colaboradores (1998) y método de Wilcoxon (Cornuet y Luikart, 1996) 
(Programa BOTTLENECK 5.1). 
El resultado del método gráfico indicó que ninguna de las poblaciones de P. magdalenae 
muestreadas ha experimentado cuellos de botella reciente. Esta afirmación se hizo teniendo 
en cuenta que las frecuencias alélicas en cada localidad presentaron la distribución típica en 
forma de “L”, a medida que aumentaba la marca de clase de las frecuencias alélicas (de 0,1 
a 1) disminuía la proporción de alelos presentes en la población (de 0,9 a 0). No ocurrió el 




Figura 3. Método gráfico de cuello de botella (Luikart et al. 1998). Histogramas de 




En el caso del método de Wilcoxon (Cornuet y Luikart, 1996), detectar si la población ha  
experimentado o no, cuellos de botella reciente depende de la aplicación del modelo 
evolutivo. Según el modelo de alelos infinitos (I.A.M), las poblaciones muestreadas 
experimentaron cuellos de botella reciente, por el contrario en el modelo de dos fases 
(T.P.M) ninguna de ellas. En el modelo paso a paso (SSM), la única localidad que 
experimentó cuellos de botella reciente fue Tierra Alta. La interpretación de los resultados 
de este método se presentó de acuerdo a valores de probabilidad (<0.05) (Tabla 5).           
Tabla 5. Prueba de Wilcoxon para verificar la existencia de cuellos de botella en las diferentes 
localidades muestreadas. El análisis se realizó bajo tres modelos evolutivos IAM, TPM y SSM. 
Localidad IAM TPM SSM 
CG 0.03062 0.40197 0.30775 
LD 0.02856 0.15433 0.30706 
CL 0.03110 0.14607 0.39459 
CB 0.03107 0.02975 0.58550 
TA 0.03007 0.56103 0.02137 
CVS 0.03031 0.40840 0.30298 
CINPIC 0.03071 0.14959 0.41143 
*Sitios de muestreo: CG: Caño Grande, LD: La Doctrina, CL: Ciénaga Grande de Lorica, CB: 
Ciénaga de Betancí, TA: Tierra alta, CVS y CINPIC. 
Diferenciación génica entre poblaciones de Prochilodus magdalenae  
Los valores de FST pareados obtenidos para la población de bocachico en  las siete  
localidades muestreadas variaron entre 0,01249 (localidad de Tierra alta y la Doctrina) y 
0,13817 (localidad de Ciénaga de Betancí y Ciénaga Grande de Lorica) (Tabla 6). Estos 
valores permitieron inferir que la población de bocachico presentaba una baja a moderada 
diferenciación genética considerando los siete locus microsatélites utilizados, teniendo en 
cuenta la escala propuesta por Wright (1951): valores entre 0 y 0.05 indican una baja 
diferenciación genética, entre 0.05 y 0.15 indican una moderada diferenciación, entre 0.15 
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y 0.20 indican una alta diferenciación y valores por encima de 0.25 indican una gran 
diferenciación genética.  
Tabla 6. Valores de FST estimados entre los individuos de P. magdalenae entre pares de las 7 
localidades muestreadas utilizando siete locus microsatélites. 
  CG LD CL CB TA CVS CINPIC 
CG 0,00000 
      LD 0,06269 0,00000 
     CL 0,07267 0,09959 0,00000 
    CB 0,09132 0,03944 0,13817 0,00000 
   TA 0,03718 0,01249 0,07604 0,03589 0,00000 
  CVS 0,07337 0,02883 0,12469 0,04226 0,02182 0,00000 
 CINPIC 0,0406 0,03991 0,08645 0,05665 0,0213 0,04963 0,00000 
 
*Sitios de muestreo: CG: Caño Grande, LD: La Doctrina, CL: Ciénaga Grande de Lorica, CB: 
Ciénaga de Betancí, TA: Tierra alta, CVS y CINPIC. 
Análisis Molecular de Variancia (AMOVA) 
Se realizó el Análisis Molecular de Variancia (AMOVA) para verificar como la diversidad 
genética está distribuida a partir de la estimación de la variación genética dentro y entre las 
localidades muestreadas. Inicialmente, se realizó un análisis asumiendo las siete localidades 
como un solo grupo jerárquico para verificar los niveles generales de diferenciación 
genética entre las localidades. En este primer análisis, se observó una moderada 
diferenciación genética (Fst= 0.05357; P= 0.000), mostrando que el 5,36% de la 
variabilidad genética se encuentra entre la localidades muestreadas. 
En segunda instancia, se asumieron las cinco localidades del medio natural como un solo 
grupo jerárquico y se excluyeron las dos estaciones piscícolas (CVS y CINPIC), con el fin 
de verificar si esta diferenciación genética se registraba por las estaciones piscícolas o por 
las propias localidades del medio natural. El resultado mostró un aumento sutil en el valor 
de Fst (0,06382) (P=0,000) al compararse con el primer análisis, indicando nuevamente una 
moderada diferenciación genética entre las localidades.             
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En el tercer análisis, se conformaron tres grupos jerárquicos de acuerdo a la región 
fisiográfica de la cuenca (localidades del medio natural ubicadas en la parte baja, media y 
alta de la cuenca) excluyendo las estaciones piscícolas. Al igual que en los dos análisis 
anteriores, siguió evidenciándose una moderada diferenciación genética entre las 
localidades (Fst=0.05971; P= 0.000).  
En el último análisis, se conformaron tres grupos jerárquicos de acuerdo a la región 
fisiográfica de la cuenca (localidades del medio natural ubicadas en la parte baja, media y 
alta de la cuenca) incluyendo las estaciones piscícolas como grupos independientes, con el 
fin de evaluar la posible influencia del stock genético de la población cultivada sobre el de 
la población natural recolectada en las diferentes localidades. En este último análisis, se 
registró el menor valor de Fst (0,05114) (P=0,000) indicando de igual forma una moderada 
diferenciación genética entre las localidades (Tabla 7).      
Tabla 7. Análisis Molecular de Variancia (AMOVA) en P. magdalenae, en cinco localidades 
distribuidas en la cuenca del río Sinú y en dos estaciones piscícolas del departamento de 
Córdoba, utilizando siete locus de microsatélites.    
 
Teniendo en cuenta que para el Análisis Molecular de Varianza (AMOVA) y el índice Fst, 
se requirió de una conformación de subpoblaciones o localidades muestreadas que pudieron 
no corresponder a verdaderos grupos biológicos, se realizó una prueba de asignación 
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cuantitativa (utilizando el programa GenAlex) para verificar el acierto en la conformación 
de los grupos en los análisis de AMOVA y Fst.    
La prueba de asignación mostró que el 35% de los individuos que inicialmente pertenecían 
a una población, fueron atribuidos a otra. Las localidades de CVS y Ciénaga Grande de 
Lorica fueron las que retuvieron la mayor cantidad de individuos inicialmente asignados 
(43 y 38 respectivamente) (Tabla 8).   
Tabla 8. Resumen de resultados de la prueba de asignación en P. magdalenae para las cinco 
localidades muestreadas en la cuenca del río Sinú y en las dos estaciones piscícolas del 
departamento de Córdoba.  
Población y/o Localidad Población Inicial Otra Población 
CG 36 16 
LD 26 1 
CL 38 20 
CB 16 18 
TA 27 6 
CVS 43 11 
CINPIC 16 39 
Total 202 111 
Porcentaje 65% 35% 
 
*Sitios de muestreo: CG: Caño Grande, LD: La Doctrina, CL: Ciénaga Grande de Lorica, CB: 
Ciénaga de Betancí, TA: Tierra alta, CVS y CINPIC. 
 
Por otro lado, al analizar los genotipos de los 313 individuos en el programa STRUCTURE 
para estimar el número de poblaciones genéticamente homogéneas (K), se pudo verificar a 
través del método propuesto por Evanno et al., (2005) la presencia de dos cluster (K=2) 





Figura 4. a) Gráfico barr plot con el más alto valor para Delta K (K=2), resultado del 
agrupamiento generado por el programa STRUCTURE. Cada individuo de P. magdalenae 
está representado por una barra vertical cuyo color indica el coeficiente de parentesco a 
cada uno de los cluster. b) Valores del Delta K según la corrección de Evanno et al., 2005 










Finalmente, utilizando la distancia genética de Nei (1987) se evaluaron las relaciones 
genéticas entre las localidades muestreadas. El dendrograma resultante del método de 
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agrupamiento (Neighbor-Joining) mostró dos grupos, uno conformado por la Ciénaga de 
Betancí, Caño Grande, Tierra Alta, CINPIC y Ciénaga Grande de Lorica y el otro por CVS 
y la Doctrina. Las poblaciones más relacionadas genéticamente entre sí fueron Betancí, 
Caño Grande y Tierra Alta, luego CINPIC y por último la Ciénaga Grande de Lorica 
(Figura 5).  




Figura 5. Dendrograma de Neighbor-Joining utilizando la distancia genética de Cavalli-






Variabilidad genética intrapoblacional  
 
La variabilidad genética es una medida importante para conocer la adaptación de las 
poblaciones a su ambiente y su capacidad para responder rápidamente a los cambios que 
ocurren en el mismo (Hartl y Clark, 1997). Los microsatélites se consideran uno de los 
marcadores más eficientes para revelar altos niveles de variación alélica, permitiendo la 
detección de posibles diferencias genéticas entre poblaciones íntimamente relacionadas 
(Yan et al., 2005; Alam y Islam, 2005). En este estudio, se identificó la variación genética 
de la población natural y cautiva de bocachico Prochilodus magdalenae asociada a la 
cuenca del río Sinú y a dos estaciones piscícolas del departamento de Córdoba encargadas 
de los repoblamientos en la cuenca, utilizando siete locus microsatélites. Se registró un total 
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de 206 alelos distribuidos en siete localidades muestreadas, con un promedio de 15,82 
alelos por locus por localidad, una heterocigosidad esperada (HE) promedio de 0,87 por 
locus y una heterocigosidad observada (HO) promedio de 0,24 por locus.  
A pesar que existen pocos estudios en los que se evalúan las características genéticas de las 
poblaciones de peces migratorios (utilizando marcadores microsatélites) (Olivera et al., 
2009), Suramérica ya cuenta con información referente a estructuración de poblaciones de 
peces, específicamente para el género Prochilodus (Tabla 9).   
Tabla 9. Análisis comparativo de los índices de variabilidad genética obtenido a partir 
marcadores moleculares microsatélites en algunas especies de peces migratorios presentes 
en ríos suramericanos.  
Especie Río 
N°  
Ra Ho He Autor Locus 
Prochilodus costatus Sao Francisco 6 7,6 0,45 0,66 Carvalho-Costa et al,, 2008 
Prochilodus costatus Sao Francisco 10 9,05 0,55 0,64 Silva, 2011 
Prochilodus lineatus Paraná 13 
 
0-1 0,64 Rueda et al., 2011 
Prochilodus argenteus Sao Francisco 4 
 
0,647 0,91 Hatanaka et al., 2006 
Prochilodus argenteus Sao Francisco 8 
 


















 Brycon hilarii Miranda 7 8,1 0,57 0,67 Sanches, 2007 
Pseudoplatystoma corruscans Sao Francisco 6 
 
0,6981 0,73 Dantas, 2010 
Brachyplatystoma rousseauxii Amazonas 8 11,3 0,59 0,61 Batista, 2010 
Prochilodus magdalenae Sinú 7 
 
0,273 0,854 Santacruz, 2003 
Prochilodus magdalenae 
 
7 95 0,301 0,932 Muñoz, 2013 
Prochilodus magdalenae Magdalena 7 11,5 0,276 0,878 Orozco, 2013 
Prochilodus magdalenae Sinú 7 46 0,24 0,87 Presente estudio 
 
Equilibrio Hardy-Weinberg (EHW) 
 
Cuando se realizan estudios genéticos con poblaciones de peces, es común registrar una 
deficiencia de heterocigotos que muestra a dichas poblaciones fuera de las proporciones 
esperadas para el EHW (Hatanaka et al., 2006; Sanches, 2007; Carvalho-Costa et al., 2008; 
Rossini, 2010; Silva, 2011). Algunos autores, indican que la desviación en este equilibrio 
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puede presentarse por las siguientes causas: un cuello de botella reciente, presencia de 
alelos nulos, selección de alelos, entrecruzamiento, efecto Whalund (exceso de 
homocigotos por solapamiento de poblaciones) y errores de muestreo (subestimación de 
alelos) (De León et al., 1997; Xu et al., 2001; Nárvaez, 2006; Pereira et al., 2009; Muñoz, 
2013; Orozco, 2013;). 
Con respecto a la primera causa, el resultado del método gráfico cualitativo (Luikart et al., 
1998) indicó que ninguna de las poblaciones de P. magdalenae muestreadas ha 
experimentado cuellos de botella reciente. Sin embargo, el resultado del método Wilcoxon 
(Cornuet y Luikart, 1996) en el modelo de alelos infinitos (I.A.M), mostró que las 
poblaciones de las sietes localidades han experimentado cuellos de botella reciente, al igual 
que la localidad de Tierra Alta en el modelo paso a paso (SSM).  
En segunda instancia, se detectó la presencia de alelos nulos en toda la población. Este tipo 
de alelos no amplifican en algunos de los individuos muestreados debido a mutaciones en 
alguna de las secuencias del primer y generalmente no se reconocen cuando se amplifica 
otro alelo. Hasta el momento no hay patrones definidos en la ocurrencia de alelos nulos; 
pueden presentarse cuando se realiza amplificación cruzada entre especies diferentes, así 
como en las especies de las cuales ha sido clonado el microsatélite (Callen et al, 1993; 
Pemberton et al, 1995).         
Para que la deficiencia de heterocigotos genere desvíos en el EHW por efecto de la 
selección de alelos, los locus en desequilibrio no deberían ser los mismos en cada una de 
las localidades muestreadas, pues la selección actuaría de manera diferente en cada locus a 
través de las localidades muestreadas. Esto implicaría que algunos locus estén en equilibrio 
y otros no. En el caso que los desvíos en el equilibrio fuesen causados por 
entrecruzamiento, la depresión endogámica actuaría sobre todos los locus. Este evento se 
evidenció en todas las localidades muestreadas, teniendo en cuenta que en todos los locus 
se presentaron desvíos en el EHW (Orozco, 2013). Además de lo anterior, el déficit de 
heterocigotos pudo relacionarse con el efecto Whalund, ya que los resultados de los análisis 
bayesianos permitieron identificar la presencia de más de una población en las siete 
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localidades muestreadas, corroborándose el posible exceso de homocigotos por 
solapamiento en las poblaciones de Bocachico.      
La complejidad de las interacciones de las poblaciones en medio natural, dificulta la tarea 
de determinar y especificar las causas que originan las desviaciones en el EHW por efecto 
de la deficiencia de heterocigotos. Por tanto, este déficit no puede explicarse con una sola 
hipótesis, pues la interacción de los diferentes factores antes mencionados pueden estar 
contribuyendo a este resultado (Sanches, 2007).     
A pesar de estas consideraciones, se plantean otros factores relacionados propiamente con 
las poblaciones (frecuencias genotípicas) que contribuyen a la explicación de los desvíos en 
el EHW, por ejemplo: reducción en el tamaño de la población por sobrepesca, eliminando 
de la población individuos portadores de variabilidad genética adaptativa (alelos) y 
disminuyendo su potencial evolutivo; fragmentación de hábitat por relleno de las ciénagas, 
construcción de embalses y represas como el caso de Urrá, afectando el pool genético de la 
población; repoblamientos mal direccionados a partir de stocks provenientes de estaciones 
piscícolas que posiblemente pueden incrementar la homocigosis de la población en medio 
natural (Receptora) debido al manejo equivocado que se le da a los lotes de reproductores 
en las estaciones piscícolas (Orozco, 2013). 
 
Diferenciación génica entre poblaciones de Prochilodus magdalenae 
 
El patrón de distribución de la variación genética dentro de una población no es 
homogéneo. Estas se estructuran en grupos de individuos genéticamente similares y el 
grado de separación está relacionado directamente con la dispersión de individuos entre 
estos grupos, esto se conoce como estructura genética de una población (Laikre et al., 
2005). Pese a que en Colombia existen pocos estudios de este tipo y que dicho enfoque es 
nuevo, recientemente con el fin proponer los métodos genéticos como una herramienta 
clave en el manejo pesquero, se vienen realizando trabajos de diferenciación genética en 
poblaciones de peces afectadas por la explotación pesquera, que buscan identificar y 
manejar los diferentes stocks genéticos presentes en las mismas.  
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En este estudio, los valores de FST pareados obtenidos para la población de bocachico en  
las siete localidades muestreadas variaron entre 0,01249 (localidad de Tierra alta y la 
Doctrina) y 0,13817 (localidad de Ciénaga de Betancí y Ciénaga Grande de Lorica) 
 
El resultado de la primera prueba de agrupamiento en el Análisis Molecular de Varianza 
(AMOVA), donde se asumieron las siete localidades como un solo grupo jerárquico, indicó 
una moderada diferenciación genética en la población de Bocachico, mostrando valores 
significativos en la distribución de alelos en todas las localidades muestreadas. Se observó 
que el 5,36% de la variabilidad se encuentra entre las localidades y el 94,64% entre todos 
los individuos muestreados. En el resultado del segundo agrupamiento (al igual que en los 
siguientes) continúo evidenciándose una moderada diferenciación genética. Se registró el 
mayor valor de Fst, encontrándose el 6,38% de la variabilidad entre las localidades. A partir 
de este segundo análisis, comenzó una leve disminución en el valor de Fst.          
Al analizar los genotipos de los individuos de la población de Bocachico mediante las 
pruebas bayesianas, apoyadas en el método propuesto por Evanno y colaboradores (2005), 
pudo detectarse la presencia de dos poblaciones en las siete localidades muestreadas. La 
prueba de asignación reveló que estas dos poblaciones se distribuyen en todas las 
localidades, demostrándose el alto flujo génico entre ellas. El resultado de ésta prueba se 
mostró a fin con los valores registrados para Fst y AMOVA, confirmándose la moderada 
estructuración genética en la población.  
Este conjunto de resultados, muestra una importante relación con el proceso migratorio y 
reproductivo que P. magdalenae lleva a cabo a lo largo de la cuenca del Río Sinú. Dicha 
relación podría explicarse a partir de la amplia dispersión, gran abundancia y libre flujo 
génico que tiene la población en la cuenca, pese a la presencia del Embalse de Urrá. Sin 
embargo, puede afirmarse con claridad que la construcción de esta obra causó una notable 
interrupción en las migraciones de la especie, lo que pudo traer consigo cambios en el 
patrón de las mismas y posibles alteraciones genéticas en la población que podrían estar 
limitando su capacidad de supervivencia en medio natural (Atencio, 1997).               
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Esas alteraciones se demostraron al detectar una diferenciación genética significativa (a 
través de los análisis realizados: Fst, AMOVA, Bayesianos), tanto en las poblaciones 
muestreadas en medio natural como en las cultivadas en las estaciones piscícolas. Esto 
indica que la población de P. magdalenae presente en el río Sinú, no está formada por una 
única población panmítica, es decir que su distribución genética no es homogénea. Esta 
subestructuración sugiere que los peces se están organizando en grupos de individuos 
reproductivamente similares. Los valores moderados de diferenciación genética entre 
poblaciones pueden indicar que a pesar que las poblaciones sean entidades genéticas 
diferentes, puede existir un flujo genético flexible entre ellas. En estudios de marcación 
realizados por Otero y colaboradores (1986), se estableció que aunque la mayoría de los 
peces retornaban a las ciénagas de origen, Lorica y Betancí, después del desove, algunos 
peces provenientes de Lorica regresaban a Betancí y viceversa. Esta flexibilidad puede 
contribuir a la homogenización genética, mientras que la situación inversa (comportamiento 
Homing), donde los peces regresan al sitio de desove acompañados de sus congéneres, 
estaría indicando un evento de diferenciación por grupos familiares, es decir endogamia 
(Santacruz, 2003). En otro estudio similar al anterior (Jorgensen et al., 2005), se describe la 
relación entre la estructura genética de la población de Arenque (Culpea harengus L) y el 
proceso reproductivo de la misma, mediante un acontecimiento denominado “ondas 
reproductivas”. Según este, grupos de individuos genéticamente diferenciados se 
reproducen en un mismo lugar, pero en diferentes períodos de tiempo y con cierto grado de 
solapamiento. Este acontecimiento particular, podría estar ocurriendo en la población de P. 
magdalenae del río Sinú como lo reporta Orozco (2013) para la misma especie en el río 
Magdalena, basado en los estudios de Jiménez-Segura y colaboradores (2010) y 
Valderrama y Petrere (1994).  
 
Seguido a esto, se han encontrado trabajos en los que se reporta subestructuración genética 
relacionada con el proceso migratorio y reproductivo para el género Prochilodus en 
diferentes ríos de Suramérica: Hatanaka y colaboradores (2006), revelan una 
subestructuración en la población de Prochilodus argenteus recolectada en diferentes sitios 
de la represa hidroeléctrica de las Três Marias (río São Francisco), la baja similaridad 
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genética entre los sectores generó la diferenciación poblacional. El trabajo de Sanches 
(2007) presenta el mismo resultado para la población de Brycon hilarii en la subcuenca del 
río Miranda, sugiriendo que la gran cantidad de alelos privados registrados para dicho 
cardumen pudo contribuir a la diferenciación genética del mismo. Wasko y Galetti Jr 
(2003) reportan que los peces de la especie Brycon lundii recolectados en diferentes 
estaciones del río Sao Francisco presentan simpatria, con la existencia mínima de dos 
poblaciones distintas, lo que probablemente se deba a migraciones reproductivas 
diferenciadas. Sanches y colaboradores (2012), también registran dos poblaciones definidas 
de Brycon orthotaenia en la cuenca del río Sao Francisco.  
 
Además, el estudio de Barroca y colaboradores (2012) indica resultados similares para las 
especies P. costatus y P. argenteus muestreadas en cinco localidades a lo largo de la cuenca 
del río Sao Francisco. De igual manera, Barroso y colaboradores (2005), reportan 
subestructuración en la especie Brycon opalinus presente en la cuenca de Paraíba do Sul.    
      
Para el caso específico de P. magdalenae, existen pocos estudios en los que se ha evaluado 
la estructura genética de la especie. Santacruz (2003), destacó la presencia de cuatro linajes 
genéticos en la población de bocachico del río Sinú, identificados por una leve 
diferenciación genética en las poblaciones (Fst=0.037, Øst=0.095). Sus resultados 
mostraron el impacto genético de los repoblamientos en esta población, y propuso 
recomendaciones técnicas para redirigirlos con el fin de aumentar la variabilidad genética 
en la especie. Mientras que Orozco (2013), reportó la existencia de por lo menos tres 
poblaciones claramente diferenciadas en la cuenca del río Magdalena y sus principales 
tributarios, resaltando la importancia del comportamiento reproductivo para la 
estructuración poblacional y el efecto que pueden tener los programas de repoblamiento en 





Adicional a este argumento, en el que se plantea la idea que la subestructuración genética 
de la población de P. magdalenae presente en el río Sinú, podría estar relacionada con el 
proceso migratorio y reproductivo de la especie (amplia dispersión, gran abundancia y flujo 
génico de la misma, a pesar de la existencia de barreras físicas que interrumpen y cambian 
el patrón de sus migraciones), es importante considerar una segunda hipótesis. 
Probablemente la segunda población detectada en los resultados de los análisis bayesianos, 
sea producto de la homogenización causada por los repoblamientos realizados en esta 
cuenca. En el río Sinú, los planes intensivos de repoblamiento se han venido desarrollando 
desde el llenado del Embalse de Urrá (año 2000), e incluso desde épocas anteriores 
(Santacruz, 2003). La ejecución de dicha actividad, podría estar generando una 
diferenciación en las frecuencias alélicas registradas en las poblaciones del medio natural y 
en aquella que es producto de la liberación descontrolada de alevinos de Bocachico 
proveniente de las estaciones piscícolas encargadas de la repoblación en la cuenca.  
Si bien los repoblamientos se presentan como una estrategia para recuperar poblaciones de 
peces sobreexplotadas destinadas a la extinción (Godinho y Godinho, 2003) como es el 
caso del bocachico en el río Sinú, también es cierto que es una medida de mitigación a 
corto plazo (Cowx, 1994). Antes de considerar un evento de introgresión, es imprescindible 
identificar los posibles beneficios o perjuicios que esta mezcla genética podría traer para la 
especie. Por un lado, está el aumento de la variabilidad genética que resulta del cruce entre 
dos poblaciones genéticamente diferenciadas y por el otro está el efecto de la depresión 
exogámica, definida como la reducción del valor adaptativo debido al cruce de individuos 
genéticamente divergentes (Amos y Balmford, 2001). La selección natural tenderá a crear 
poblaciones que estén adaptadas a condiciones locales, de manera que el repoblamiento 
estaría introduciendo material genético que está adaptado a otra serie de condiciones. Otras 
amenazas incluyen la ruptura de complejos génicos coadaptados y la introducción de 
nuevas enfermedades (Amos y Balmford, 2001). 
 
Este tipo de evento ya se ha reportado en poblaciones de peces, donde se ha evidenciado 
una disminución generalizada del valor adaptativo de los stocks genéticos de las mismas en 
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su medio natural. Por ejemplo, este fue identificado como uno de los factores principales 
que contribuyeron a los declives masivos del Salmón en la costa del noreste pacífico 
(Allendorf y Waples, 1996; Lande, 1999). Los repoblamientos con alevinos producidos en 
cautiverio se plantearon como una estrategia en los salmónidos, para disminuir los efectos 
de la explotación pesquera, la pérdida de acceso a zonas de desove y el detrimento del 
hábitat por la construcción de represas. Sin embargo, las causas reales del declive del 
salmón fueron ignoradas, asegurando que las estaciones piscícolas podrían mantener la 
productividad. Esa introducción generalizada de especies de salmónidos en aguas fuera de 
su rango nativo, causó que la hibridación y la introgresión se convirtieran en los problemas 
más grandes de conservación para estas especies (Allendorf y Waples, 1996).  
 
Caso similar podría estarse manifestando en la población de Bocachico presente en los ríos 
de nuestro país, considerando que la ejecución de los programas de repoblamiento está 
afectando la preservación del pool genético de la población natural debido al manejo que se 
le da a los reproductores dentro de las estaciones piscícolas, las cuales no cuentan con un 
criterio técnico y científico (genético) que soporte la realización de dicha actividad. En 
ausencia de éste último criterio, podría estar acelerándose la pérdida de la variabilidad 
genética de las poblaciones repobladas por efecto de la introducción de información 
innecesaria para la población, incrementando la probabilidad de aparición de alelos 
deletéreos en las poblaciones naturales. De igual forma, es probable que se estén realizando 
cruces entre individuos emparentados, lo que trae como consecuencia un  aumento en la 
endogamia (Kang et al., 2006); seleccionando un número insuficiente de individuos para 
establecer los sistemas de reproductores (Aho et al., 2006). En las estaciones piscícolas se 
conforman los nuevos lotes de reproductores basándose solamente en los tamaños de los 
individuos y en aquellos con mejores condiciones reproductivas. Otro factor a considerar, 
es el uso de peces de cuencas o localidades diferentes para conformar un grupo de 
reproductores que posteriormente se utilizará para repoblar otra cuenca o localidad, 
introduciendo información genética exógena innecesaria para la población receptora como 




Conforme a esto, el manejo de los cruces entre individuos de P. magdalenae que se realiza 
en las estaciones piscícolas encargadas de los repoblamientos en la cuenca del río Sinú, 
debe ser concordante con el objetivo de mantener las características genéticas de la 
población silvestre. Dicho manejo debe hacerse con el fin de garantizar la posibilidad de 
éxito (adaptación y sobrevivencia) de las progenies obtenidas que se reintroducirán en el 
medio natural, mediante la formulación de planes de manejo de la especie basados en 
resultados genéticos como lo propusieron Santacruz (2003), Casteñeda (2012), Muñoz 
(2013) y Orozco (2013).      
 
Implicaciones para la conservación 
La población de bocachico enfrenta una situación crítica en los ríos de nuestro país. El 
estado actual de la especie es alarmante, al punto de reportarse como especie vulnerable por 
efecto de numerosas actividades antropogénicas (Mojica et al., 2012). Para el caso 
específico del río Sinú, la sobrepesca y las diferentes obras de ingeniería como la 
construcción de la carretera Montería-Lorica, las represas del Bajo y Medio Sinú y el 
embalse de Urrá, han sido identificadas como las principales causas que han impactado a la 
población de bocachico en esa región (Ambiotec, 1998; Valderrama y Solano, 2004). Tales 
impactos han conllevado a la implementación de estrategias tradicionales que plantean 
medidas de control como: la prohibición de artes de pesca, vedas, tallas reglamentarias y 
repoblamientos. Sin embargo, como estas han sido insuficientes para lograr la 
rehabilitación de la población en medio natural, se ha creado la necesidad de tomar medidas 
relacionadas con el banco genético in situ de la población de Bocachico presente en el río 
Sinú. Esta medida muestra al componente genético como una herramienta importante para 
dar un nuevo enfoque más acorde al estado actual de la especie en aras del manejo y 
conservación de la misma.    
 
La diversidad genética es una de las tres prioridades globales para la conservación de la 
biodiversidad, considerándose esencial para la sobrevivencia de una población, teniendo en 
cuenta que su pérdida reduce la capacidad de adaptación frente a cambios ambientales y 
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aumenta la probabilidad de extinción de la misma (McNeely et al.,1990). De acuerdo a 
esto, el caso de P. magdalenae reportada como especie vulnerable por sobreexplotación en 
la cuenca del río Sinú puede presentarse como un ejemplo de prioridad de conservación.   
 
Este estudio, muestra y confirma como las diferentes actividades antropogénicas han 
impactado negativamente la integridad genética de la población natural de Bocachico en el 
río Sinú, al registrar en los resultados: valores bajos en la variabilidad genética, la presencia 
de cuellos de botella reciente en las siete localidades muestreadas y la moderada 
diferenciación genética (subestructuración) de la población. 
 
Acorde a este panorama, la rehabilitación de P. magdalenae depende de la implementación 
de estrategias enfocadas a la conservación de los ecosistemas ribereños (hábitat de la 
especie) y a la ejecución de programas de repoblamientos respaldados por los respectivos 
métodos genéticos. Con respecto a esta segunda estrategia, es indispensable que las 
estaciones piscícolas encargadas del cuidado de las poblaciones cautivas, consideren la 
subestructuración genética reportada en el presente estudio. Dicha diferenciación podría 
mantenerse seleccionando individuos representantes de esas poblaciones, acompañado de 
un manejo apropiado de los reproductores, para tratar de disminuir la probabilidad que se 
presenten eventos de entrecruzamiento, deriva genética y cuellos de botella en la población. 
Sumado a esto, se sugiere que los padrotes utilizados en los programas de repoblamientos, 
se recolecten cerca del sector en el que se realizará la repoblación, con el fin de respetar la 
integridad genética de cada localidad y mantener la estructura genética de cada población 
(Orozco, 2013).     
 
Es importante que se consideren los resultados genéticos de este trabajo en el marco de la 
conservación de P. magdalenae en la cuenca del río Sinú, asumiendo que sirven como una 
herramienta que puede contribuir al manejo pesquero en la región. Entre los aportes 
principales del presente estudio se resaltan: 1) La presencia de dos poblaciones de 
Bocachico en la cuenca del río Sinú y en las dos estaciones piscícolas del departamento de 
Córdoba, que sugiere que el manejo pesquero debe realizarse de forma separada, ya que la 
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especie posee poblaciones diferenciadas genéticamente (diferentes unidades de manejo) y 
2) las localidades muestreadas a lo largo de la cuenca del río Sinú y las dos estaciones 
piscícolas, contienen núcleos poblacionales diferenciados que indican un alto flujo genético 




Se logró la amplificación positiva de siete locus microsatélites propuestos para Prochilodus 
lineatus (Rueda et al., 2011) en individuos de Prochilodus magdalenae recolectados en 
cinco localidades de la cuenca del río Sinú y en dos estaciones piscícolas del departamento 
de Córdoba.   
 
Los valores de riqueza alélica variaron de 4,937 (PL28; La Doctrina) a 23,458 (PL14; 
Ciénaga de Betancí); mientras que los correspondientes a la diversidad génica se registraron 
entre 0,692 (PL28; La Doctrina) y 0,969 (PL14; Ciénaga de Betancí). 
 
Se registró una baja variabilidad genética, la presencia de cuellos de botella reciente y una 
moderada diferenciación genética que indicó que la población de Bocachico del río Sinú 
está subestructurada, conformándose al menos por dos subpoblaciones genéticamente 
diferenciadas.     
 
Se plantearon dos hipótesis para explicar la subestructuración genética de la población de 
P. magdalenae presente en la cuenca del río Sinú: 1) podría estar relacionada con el 
proceso migratorio y reproductivo de la especie (amplia dispersión, gran abundancia y  
flujo génico de la misma, y 2) probablemente la segunda población detectada sea producto 
de la homogenización causada por los repoblamientos realizados en esta cuenca.       
 
Este estudio, muestra y confirma como las diferentes actividades antropogénicas han 
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Anexo 1. Diversidad genética de la población de P. magdalenae en la cuenca del río 
Magdalena y sus tributarios. N: número de muestras, Na: número de alelos, Ho: 
heterocigosidad observada, He: heterocigosidad esperada y Fis: índice de endogamia. Sitios 
de muestreo: CG: Caño Grande, LD: La Doctrina, CL: Ciénaga Grande de Lorica, CB: 
Ciénaga de Betancí, TA: Tierra alta, CVS y CINPIC.   
                    
Localidad         Locus       Promedio 
    PL28 PL14 PL23 PL34 PL64 PL119 PL3   
CG N 52 50 52 50 45 52 51 50,17 
 
Na 12 20 20 15 11 22 13 16,67 
 
Ho 0,000 0,200 0,212 0,320 0,222 0,385 0,176 0,22 
 
He 0,866 0,916 0,895 0,898 0,836 0,901 0,886 0,89 
  Fis 1  0.786  0.768  0.650  0.739  0.580 0,804 1,00 
LD N 27 22 26 27 27 27 27 26,00 
 
Na 5 13 9 8 9 17 7 10,17 
 
Ho 0,000 0,000 0,385 0,222 0,444 0,481 0,259 0,26 
 
He 0,667 0,897 0,808 0,719 0,824 0,910 0,815 0,80 
  Fis 1 1  0.538  0.701  0.475  0.486  0.692 1,00 
CL N 57 54 58 53 39 58 58 53,17 
 
Na 17 21 20 17 12 22 15 18,17 
 
Ho 0,000 0,074 0,138 0,346 0,051 0,362 0,103 0,16 
 
He 0,908 0,937 0,901 0,890 0,877 0,930 0,905 0,91 
  Fis 1  0.922  0.849  0.617  0.943  0.616 0,888 1,00 
CB N 34 33 34 34 34 34 34 33,83 
 
Na 14 28 23 16 12 22 15 19,17 
 
Ho 0,000 0,394 0,618 0,412 0,235 0,471 0,235 0,35 
 
He 0,896 0,945 0,942 0,895 0,840 0,940 0,900 0,91 
  Fis 1  0.593  0.357  0.551  0.727  0.510  0.745 1,00 
TA N 33 32 33 33 33 33 33 32,83 
 
Na 9 18 16 15 9 21 9 14,67 
 
Ho 0,000 0,250 0,455 0,485 0,152 0,485 0,303 0,30 
 
He 0,781 0,912 0,866 0,880 0,755 0,904 0,853 0,85 
  Fis 1  0.733  0.487  0.461  0.805  0.476 0,654 1,00 
CVS N 54 48 53 54 53 53 54 52,50 
 




Ho 0,111 0,146 0,377 0,259 0,264 0,302 0,259 0,24 
 
He 0,832 0,932 0,855 0,869 0,840 0,949 0,867 0,88 
  Fis 0,869  0.847  0.565  0.706  0.690  0.687 0,706 0,87 
CINPIC N 54 52 44 55 55 54 51 52,33 
 
Na 13 22 18 17 18 28 15 19,33 
 
Ho 0,019 0,115 0,364 0,182 0,218 0,333 0,176 0,21 
 
He 0,886 0,943 0,919 0,920 0,884 0,943 0,917 0,92 
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